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1 UVOD  
1.1 OPREDELITEV PROBLEMA  
Človeštvo proizvaja podatke z neverjetno hitrostjo. Po podatkih podjetja Domo Inc. smo 
leta 2017 vsako sekundo proizvedli 2,5 kvintilionov (2,5 x  1018) bajtov podatkov. Do leta 
2020 naj bi ta številka še narastla – za vsakega človeka na svetu bo ustvarjenih 1,7 
megabajtov (MB, megabajtov) podatkov vsako sekundo (Domo Inc., 2017). 
Ogromne količine podatkov shranjujemo na diskih, bliskovnih pomnilnikih, zgoščenkah in 
za potrebe arhiviranja podatkov za daljša obdobja, na magnetnih trakovih. 
Medtem, ko se morda zdi, da so naši podatki varno shranjeni, so dejstva drugačna. Tudi 
mediji za arhiviranje digitalnih podatkov (magnetni trakovi) podatkov ne shranjujejo varno 
za obdobje, ki presega 15-30 let (Cook, 2004). Še več, podatki shranjeni na magnetnih 
trakovih imajo optimalno obstojnost v kontroliranih pogojih – to pomeni, da so podatkovni 
centri in arhivske zbirke klimatizirane, prav tako pa imajo standardizirano vlažnost. 
Podatki shranjeni na obstoječih medijih so prav tako prostorsko potratni – podatkovni 
centri po svetu so ogromne zgradbe, ki potrebujejo razvito infrastrukturo in varovanje. 
Zaradi potreb po ponovnem presnemavanju podatkov in problematike obstojnosti medijev, 
pa podjetja potrebujejo tudi osebje ali infrastrukturo za konstantno presnemavanje 
arhivskih podatkov na nove medije (Rosenthal, 2017). 
Vse to pomeni, da podatki, kot jih trenutno shranjujemo, dolgoročno niso obstojni, hkrati 
so energijsko in ekološko potratni. Podjetja, usmerjena v razvoj, se zaradi zgoraj naštetih 
razlogov odločajo za razvoj novih, bolj obstojnih in manj potratnih medijev za 
shranjevanje digitalnih podatkov.  
Izmed možnih medijev za dolgoročno shranjevanje je prav največ pozornosti dobila tudi 
biološka molekula, nosilka dednih informacij, DNA. Ta se je namreč izkazala za izredno 
stabilen medij prenosa podatkov, omogoča poceni shranjevanje ogromne gostote, ki ne 
zavzema veliko fizičnega prostora in hkrati omogoča enostavno pomnoževanje podatkov, 
ko so le te že zapisani – s preprostim PCR pomnoževanjem. Medtem, ko je začetki razvoja 
algoritmov za shranjevanje digitalnih podatkov v DNA vijačnici segajo v leto 1988 (Davis, 
1996), pa se je področje shranjevanja digitalnih podatkov v DNA začelo razvijati šele v 
zadnjih letih – to sta omogočila predvsem dva napredka – poceni sekvenciranje in 
pocenitev sintetiziranja DNA. Kljub znatnemu upadu cen pa je največja ovira poceni in 
rutinskemu shranjevanju digitalnih podatkov v DNA pisanje in ne branje DNA (Leproust, 
2019). 
Različne sheme kodiranja podatkov so bile razvite z namenom, da naredijo shranjevanje 
bolj zanesljivo – prilagoditve so bile narejene predvsem z namenom zmanjšanja vpliva 
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fizikalnih lastnosti DNA (dvojne strukture, težave pri sintezi homopolimerov ipd.). 
Problematika visoke cene sinteze DNA pa zaenkrat še bila uspešno rešena (Cox, 2001). 
1.2 CILJI NALOGE IN DELOVNE HIPOTEZE 
V nalogi je opisan razvoj in optimizacija nove metode, ki omogoča shranjevanje digitalnih 
podatkov v DNA brez potrebe po de novo sintezi DNA molekule za kodiranje posamičnih 
informacij. V praksi to pomeni cenejše zapisovanje digitalnih podatkov brez potrebe po 
novih dognanjih na področju sinteze DNA. 
Zastavljamo si naslednje cilje:  
− Preverili bomo katera izmed metod kodiranja podatkov je najboljša za gosto 
shranjevanje podatkov, različne metode pa bomo med seboj primerjali in kritično 
ovrednotili 
− Prikazali bomo delovanje algoritma za pretvorbo podatkov iz digitalnega zapisa v 
DNA vijačnico 
− Preizkusili bomo delovanja razvite metode za shranjevaje podatkov na DNA verigi  
− Razvito rešitev bomo primerjali z že obstoječimi rešitvami 
− Pripravili bomo poslovni načrt 
V nalogi smo si postavili sledeče delovne hipoteze: 
− DNA je primeren medij za gosto shranjevanje podatkov 
− Z razvito metodo zapisovanja podatkov na DNA je mogoče kodirati podatke z 
visoko gostoto informacij 
− DNA je lahko izvedljiva in stroškovno učinkovita molekula za masovno 
shranjevanje podatkov 
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2 PREGLED OBJAV 
2.1 KEMIJSKA SINTEZA DNA  
2.1.1 Fosforamiditna metoda 
Najbolj razširjene metode za sintezo DNA (oligonukleotidov in daljših fragmentov) 
potekajo z uporabo fosforamiditne kemije. Ta je bila razvita okrog leta 1950 in 
komercializirana šele v 1980-ih letih (Kosuri in Church, 2014). V osnovi vsa današnja 
sinteza bazira na enaki tehnologiji, ki jo je razvil Marvin Caruthers v 1980-ih letih in je 
bila optimizirana za masovno proizvodnjo (Beaucage in Caruthers, 1981). 
2.1.2 Kolonska sinteza oligonukleotidov 
Fosforamiditna kemija poteka v štirih korakih (Kosuri in Church, 2014) (detritilacija, 
združevanje, odstranjevanje in oksidacija), kjer se baze, pritrjene na trdno oporo, dodajajo 
ciklično druga na drugo. V prvem koraku (deprotekcija) se zgodi kislinsko katalizirana 
(trikloroocetna kislina) odstranitev dimethoksitritil (DMT) iz DMT-zaščitenega nukleozid 
fosforamidita, priterjenega na trdno podporo. Ta korak omogoča omogoča adicijo 
naslednje baze.  
V drugem koraku pride do združitve baz – na 5'-konec OH skupine nukleotida, se na 
verigo doda DMT-zaščiten fosforamidit z tetrazolnim aktivatorjem. Produkt reakcije je 
nastali fosfatid tiester. 
V tretjem koraku (odstranjevanja), se nezreagirani 5'OH konci acetilirajo, tako preprečimo 
nenadzorovano podaljševanje verige. S tem korakom zmanjšamo možnost enobaznih 
delecij, a zmanjšamo izkoristek reakcije.  
V zadnjem koraku, jodni oksidaciji, se fosfit pretvori v fosfat in pri tem ustvari cianoetil 
zaščiteno fosfatno glavno verigo. DMT-zaščitna skupina je odstranjena in proces se 
ciklično nadaljuje. Na tej točki v procesu se prav tako opazuje učinkovitost združitve baz. 
Po tem ko so dodani vsi željeni nukleotidi, je oligonukleotid odstranjen, zaščitne skupine 
na bazi in glavni fosfatni verigi pa so prav tako odstranjene. Proces sinteze je prikazan na 
sliki 1. 
Avtomatiziran proces sintetizira 96 – 384 oligonukleotidov na enkrat, v koncentracijah od 
10 do 100 nmol. Cena pa je s pomočjo avtomatizacije, cenejših surovin (potrebnih 
kemikalij), avtomatizacije in boljše purifikacije padla na okrog 0,05-0,15 USD na 
nukleotid. 
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Slika 1: 4-stopenjski proces fosforamiditne sinteze DNA, najpogostejše uporabljena metoda za sintezo DNA 
(prirejeno po Kosuri in Church, 2014) 
2.1.3 Možni zapleti pri sintezi 
Med kislinsko detritilacijo se pogosto zgodi depurinacija adenozina, ta abazična mesta pa 
vodijo v naključne prelome oligonukleotida, ki še dodatno zmanjšajo učinkovitost sintezne 
reakcije. Kljub temu je najbolj pogosta mutacija enobazna delecija, ki nastane zaradi 
napake pri odstranitvi DMT ali pa raznoraznih neučinkovitosti pri drugem in tretjem 
koraku, ki veljata za najbolj rizična koraka sinteze. (Kosuri in Church, 2014; Roy in 
Caruthers, 2013)  Pogostost napak pri postopku je približno 1 nt na 200 nukleotidov. Prav 
te napake pa so tudi razlog v omejitvi dolžine sintetičnih oligonukleotidov. Že 99 % 
natančnost pri vsakem dodanem nukleotidu vodi v le 13 % pravilno sintetiziranih verig pri 
200-nt dolgih oligonukleotidih – izračunano po enačbi (1).  
0,99200 =  0.13397967485 𝑥 100 % = 13,3 %                   … (1) 
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2.1.4 Mrežna sinteza oligonukleotidov  
Sinteza oligonukleotidov na mrežah se je začela v začetku 1990-ih let z razvojem s strani 
podjetja Affymetrix (prve mikromreže). Razvili so prostorsko lokalizirane sinteze 
polimerov, s pomočjo svetlobno-aktiviranih kemij. Na podlagi teh postopkov so nastale 
tudi prve mikromreže. Z uporabo standardne maskirne fotolitografske tehnike so uspeli 
selektivno deprotektirati fotolabilne nukleozide fosforamidite. Drugi razviti postopki 
mrežnih sintez vključujejo mikrogoledala, ki usmerjajo foto-kemijsko sintezo in t.i. ink-jet 
bazirane naprave, ki brizgajo nukleotide na mreže, postopek pa poteka s pomočjo 
standardne fosforamiditne kemije. 
Nove metode, ki vključujejo polprevodniško elektrokemično proizvodnjo kemije, lahko 
prav tako selektivno deprotonirajo nukleozide.  
Mrežni način sinteze oligonukleotidov postaja precej priljubljen, saj je poceni (od 0,00001-
0,001 USD na nukleotid), vendar po navadi ena mreža predstavlja en rezervoar sekvenc. 
(Kosuri in Church, 2014) 
2.1.5 Encimska sinteza DNA 
Poleg kemijske sinteze, se že od leta 1962 raziskuje tudi možnost encimske sinteze DNA s 
pomočjo matrično neodvisnih polimeraz. De novo encimska sinteza DNA ima namreč kar 
nekaj prednosti – npr. specifičnost, blagi pogoji, manj stranskih produktov, možnost 
optimizacije encimskih sistemov. Kljub temu pa zaenkrat komercialne rešitve še ni, saj so 
izkoristi encimske sinteze še vedno nižji od kemijske sinteze (Palluk in sod., 2018). 
2.1.6 Sinteza genov in daljših fragmentov 
Daljše fragmente - od 200 do 3000 bp baznih parov (bp) sintetizirajo z združevanjem 
manjših skupin oligonukleotidov (običajno 5-50 oligonukleotidov), ki predstavljajo 
substrat za sintezo večjih, 200-3000 bp dolgih, fragmentov. 
Poteka lahko z različnimi metodami, najpogosteje pa se uporabljata ligacija s 
komplementarnimi, prekrivajočimi se verigami, ki so združene s pomočjo encima ligaze 
(Au in sod., 1998; Bang in Church, 2008) ali uporabe polimerazne ciklične sinteze (PCA), 
ki uporablja polimerazo, ki podaljšuje prekrivajoče se oligonukleotide v dvojno-vijačni 
fragment s ciklanjem – ta proces ni eksponenten (Stemmer in sod., 1995). 
Obe metodi se v zadnji fazi zanašata na polimerazno verižno reakcijo (polymerase chain 
reaction, PCR) za izolacijo in pomnoževanje končne verige DNA, polne dolžine. Prav tako 
se uporabljata v kombinaciji druga z drugo (Church in sod., 2012). 
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Pogosto se uporablja tudi sestava fragmentov po Gibsonu (Gibson, 2017), ki sestavlja 
DNA fragmente v krožne plazmide brez uporabe restrikcijskih encimov. Velikost 
fragmentov ni omejitev, sposobna, pa je sestaviti do okrog 1 Mbp dolge fragmente. 
Prednost je predvsem ker protokol za vgradnjo v plazmide poteka v enem koraku.  
Uporabljajo se tudi ostale metode, ki temeljijo na prekrivajočih se oligonukleotidih kot na 
primer; kloniranje s krožno polimerazo prekrivajočimi oligonukleotidi (CPEC, circular 
polymerase extension cloning), kloniranje z uracil-specifičnim izrezom (USER, uracil-
specific excision reagent cloning),  NeBuilder HiFi združevanje (NEB, NeBuilder HiFi 
assembly), od sekvence in ligacije neodvisno kloniranje (SLIC, sequence and ligation 
independent cloning) in s transformacijo povezana rekombinacija (TAR, transformation-
associated recombination) (Lukan in sod., 2018). 
2.1.7 Pomnoževanje, odprava napak in verifikacija sinteze 
Po končani sintezi daljših fragmentov, je produkt mešanica popolnih in nepopolnih 
sekvenc, ki so posledica napak pri kemijski sintezi in napak pri sestavi daljših fragmentov. 
Običajno se sintetizirani geni klonirajo v plazmide E. coli ali gliv, pomnožijo in nato 
sekvencirajo s Sangerjevim sekvenciranjem ali NGS. Ker so te koraki zamudni in dragi, je 
selekcija in izdelava čim manj klonov zaželena. Prav tako plazmid, v katerega se daljše 
fragmente klonira večkrat vsebuje fluorescenčni marker (Kim in sod., 2010), saj se z 
enobazno delecijo sproži premik bralnega okvirja in s tem izguba aktivnosti. Ta metoda je 
sicer omejena le na protein kodirajoče sekvence. 
V splošnem pa se večina metod za popravilo napak osredotoča na encimatske tehnike, ki 
identificirajo napake. Te metode temeljijo na predpostavki, da večina molekul na 
določenem mestu vsebuje pravilno sintetizirano bazo. Z dentauracijo in ponovnim 
naleganjem lahko sprožimo formacijo kanonične DNA strukture. Le te so nato sposobni 
identificirati različni proteini kot npr. MutS, ki se veže na heteroduplekse in se uporablja za 
filtracijo napak pri reverzni osmozi (Carr in sod., 2004). Prav tako lahko določene 
polimeraze z eksonukleazno aktivnostjo, endonukleaze in resolvaze režejo takšne 
heteroduplekse in z re-amplifikacijo pomagajo pri filtraciji napak (Kosuri in Church, 2014; 
J. Smith in Modrich, 2002). Na voljo so tudi komercialne encimatske mešanice npr. 
ErrASE, ki zmanjšajo število napak v sinteznih genih (Lubock in sod., 2017). V primeru 
pametne uporabe tehnologij za zmanjševanje napak, lahko zmanjšajo tako ceno kot čas 
sinteze, odkrivanje napak pa je lahko učinkovito celo do te mere, da se geni lahko 
uporabijo celo brez in vivo kloniranja za verifikacijo sekvenc (Borovkov in sod., 2010). 
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2.2 TEHNIKE KODIRANJA DIGITALNIH PODATKOV V MOLEKULI DNA 
Kodiranje informacij v DNA je postopek, pri katerem željeno digitalno informacijo 
zakodiramo in zapišemo v sintetizirani DNA. Novo sintetizirano DNA lahko glede na 
potrebe vgradimo v genom živega organizma ali pa ga liofiliziramo in shranimo izven 
celice. 
Shranjevanje podatkov na DNA je torej lahko enakovredno shranjevanju podatkov na 
kateremkoli drugem mediju, saj ob pretvorbi podatkov v binarni zapis lahko zapišemo 
katerokoli informacijo. Vendar pa ima DNA določene prednosti pred trenutno 
uporabljenimi mediji za shranjevanje podatkov. V nasprotju z najbolj dolgoživimi 
digitalnimi mediji za shranjevanje podatkov – magnetnimi trakovi, ki zdržijo le do 30 let v 
idealnih pogojih (Cook, 2004), pa je DNA kot medij za shranjevanje podatkov v idealnih 
pogojih (- 18 °C, enkapsuliran v silicijevem dioksidu) obstojen več kot 2 milijona let 
(Grass in sod., 2015). DNA lahko tudi hitro pomnožimo z rutinskimi postopki kot npr. 
PCR. 
Poleg omenjenih prednosti, pa je DNA medij, ki omogoča izjemno gosto hrambo 
informacij. Vsak nukleotid v DNA lahko v teoriji predstavlja dva bita (npr. 00 → A, 01 → 
C, 11 → T in 10 → G). 8 bitov skupaj tvori en bajt, kar v praksi pomeni, da lahko en bajt 
zapišemo s štirimi nukleotidi. Dva bita na nukleotid (2 bit/nt) je torej t.i. Shannonova 
informacijska kapaciteta DNA.  
Efektivna Shannonova kapaciteta se izračuna po enačbi 2 in nam poda oceno gostote 
kodiranja na praktičnem primeru. 
𝐸𝑓𝑒𝑘𝑡𝑖𝑣𝑛𝑎 𝑆ℎ𝑎𝑛𝑛𝑜𝑛𝑜𝑣𝑎 𝑘𝑎𝑝𝑎𝑐𝑖𝑡𝑒𝑡𝑎 =
š𝑡𝑒𝑣𝑖𝑙𝑜 𝑧𝑎𝑝𝑖𝑠𝑎𝑛𝑖ℎ 𝑏𝑖𝑡𝑜𝑣 (𝑏𝑖𝑡)
š𝑡𝑒𝑣𝑖𝑙𝑜 𝑣𝑠𝑒ℎ 𝑛𝑢𝑘𝑙𝑒𝑜𝑡𝑖𝑑𝑜𝑣 (𝑛𝑡)
=
𝑏𝑖𝑡
𝑛𝑡
                    … (2) 
Teoretično ob upoštevanju, da je povprečna molekulska masa DNA 330,95 
g/mol/nukleotid (Church in sod., 2012), lahko izračunamo, da je v enem gramu DNA 1,82 
x 1021 nukleotidov, od katerih vsak zapiše dva bita. To pomeni, da lahko enoverižna DNA 
v teoriji nosi približno 4,55 x 1020 bajtov (4,55 x 106 terabajtov) na en gram DNA. Izračun 
je narejen po enačbah 3-5. 
Š𝑡𝑒𝑣𝑖𝑙𝑜 𝑛𝑡 𝑛𝑎 1𝑔 =  
𝐴𝑣𝑜𝑔𝑎𝑑𝑟𝑜𝑣𝑎 𝑘𝑜𝑛𝑠𝑡𝑎𝑛𝑡𝑎 (𝑚𝑜𝑙−1)
𝑚𝑜𝑙𝑒𝑘𝑢𝑙𝑠𝑘𝑎 𝑚𝑎𝑠𝑎 𝐷𝑁𝐴 (
𝑔
𝑚𝑜𝑙
𝑛𝑡
)
=   
𝑛𝑡
𝑔
                                                … (3) 
 
Š𝑡𝑒𝑣𝑖𝑙𝑜 𝑏𝑖𝑡𝑜𝑣 𝑣 1 𝑔 𝑛𝑡 = Š𝑡𝑒𝑣𝑖𝑙𝑜 𝑛𝑡 𝑛𝑎 1 𝑔 𝑥 2
𝑏𝑖𝑡
𝑛𝑡
=
𝑏𝑖𝑡
𝑔
                                            … (4) 
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Š𝑡𝑒𝑣𝑖𝑙𝑜 𝑏𝑎𝑗𝑡𝑜𝑣 𝑣 1𝑔 𝑛𝑡
Š𝑡𝑒𝑣𝑖𝑙𝑜 𝑏𝑖𝑡𝑜𝑣 𝑣 1 𝑔 𝑛𝑡 (
𝑏𝑖𝑡
𝑔
)
8 𝑏𝑖𝑡
  =
𝑏𝑎𝑗𝑡
𝑔
                                                 … (5) 
 
Kljub temu, se teoretični gostoti hrambe informacij v DNA zaradi fizikalnih omejitev 
DNA (sekundarne strukture) in omejitev sekvenciranja in branja DNA (homopolimeri) 
lahko le približamo.  
Prvi praktični primeri shranjevanja podatkov v DNA že v leto 1988, kjer je bila za potrebe 
umetniškega projekta v bakterijo E. coli zapisana germanska runa, ki predstavlja žensko 
boginjo Zemlje in življenja. Kodirna shema je bila nenatančna in neučinkovita, saj se 
podatkov ni dalo enoznačno prebrati (Davis, 1996). Poleg dela Davisa in sod., so iz 
umetniškega vidika shranjevaje podatkov v DNA približali tudi s projektom Genesis (Kac, 
1999). Moderne sheme, ki so uporabljale znanje informacijske teorije, pa so bile razvite 
kasneje.  
2.2.1 Sheme s sekvenčnim pristopom 
Do podatkov lahko dostopamo sekvenčno ali naključno. Naključni dostop je sposobnost, 
da lahko dostopamo do želenega dela shranjenih podatkov specifično. Nasprotno pri 
sekvenčnem dostopu (ang. sequential access) dostopamo do podatkov zaporedno – t.j. 
pridobivamo informacije po vrstnem redu zapisa in za dekodiranje podatkov potrebujemo 
prebrati vse zapisane podatke. 
Teoretični pristop k bolj kompleksnim shemam kodiranja so razvili že G. C. Smith in sod. 
(2003), ki so utemeljili uporabo Huffmanovega kodiranja. Ta omogoča stiskanje podatkov, 
tako, da se podatke zapiše z naborom simbolov, ki sledijo določenim pravilom za stiskanje. 
Pri klasičnem Huffmanovem kodiranju se znakom na podlagi njihove frekvence 
ponavljanja določi koda s spremenljivo dolžino (Huffman, 1952) – najbolj pogosta 
zaporedje znakov so označena s čim krajšimi zaporedji nukleotidov. Zaporedja znakov, ki 
se pojavljajo redko, pa so zapisana z daljšimi sekvencami nukleotidov. To omogoča zapis 
podatkov v čim krajši sekvenci DNA. 
Na podlagi Huffmanovega kodiranja so Tomita in sod. (2007) bazirali svoj algoritem za 
kodiranje podatkov. Podvojene podatke, ki so jih kodirali z različnimi oligonukleotidi, so 
redundantno vgradili v več lokusov genoma bakterije B. subtilis. Zapisali so 120 bitov 
“E=mc∧2 1905!” v 250 nt. S sekvenciranjem in poravnavami sekvenc so nato podatke tudi 
prebrali. Kljub temu avtorji navajajo, da so zaradi kodiranja podatkov v bakterijski genom 
morali slediti določenim omejitvam – npr. dolžina zaporedja ne mora biti krajša od 
določene dolžine, saj se krajše sekvence bolj verjetno pojavljajo spontano v genomu. Prav 
tako pa obstaja nevarnost poškodb genomske DNA, homologne rekombinacije ali delecije 
DNA, ki bi lahko pomenila izgubo podatkov (Tomita in sod., 2007). 
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Ker je bila kodirna shema Tomita in sod. (2007) omejena le na zapisovanje teksta in ni 
omogočala zapisovanja ostalih tipov datotek. Zato sta Ailenberg in Rotstein (2009) 
nadgradili Huffmanovo kodiranje specifično za potrebe shranjevanja v DNA. Podatke 
(sliko, notni zapis in tekst) so zakodirali v plazmidih in jih tudi v celoti prebrali. Podatkov 
zapisanih na plazmidih niso vgradili v genom žive celice. 
Prvi so večjo količino podatkov shranili Church in sod. (2012), ki so uporabili relativno 
preprosto shemo kodiranja. Binarne podatke (v zapisu 0 in 1) so pretvorili v DNA 
sekvenco z direktnim kartiranjem na simbole, vsak 0 je predstavljal A ali C in vsak 1 je 
predstavljal T ali G. S tem so preprečili ekstremne stopnje CG, ponavljajoče se sekvence, 
ki lahko vplivajo na branje in sekundarne strukture. Kater izmed dveh nukleotidov za 
kodiranje bita je uporabljen, je bilo določeno naključno, pri tem pa so upoštevali omejitev, 
da se v sekvenci ne pojavljajo homopolimeri daljši od treh nukleotidov. S takim načinom 
kodiranja lahko so nadzirali stopnjo CG nukleotidov in s tem sekundarno strukturo DNA 
sekvenc.   
Uspeli so zapisati celotno knjigo (Regenesis: How Synthetic Biology Will Reinvent Nature 
and Ourselves ISBN-13:978-0465021758). Datoteka HTML v velikosti 5,27 megabitov 
(Mb) je vsebovala 53426 besed, 11 JPG slik in JavaScript program.  
Da bi se izognili potrebi po sintezi daljših DNA verig (omejitve sinteze DNA) so jo 
razdelili v 54898 oligonukleotidov dolžine 159 nt. Vsak kos je kodiral 96 bitov (12 bajtov) 
v 96 nt, vseboval je 19 bitov dolg naslov za specificirane lokacije podatkovnega bloka v 
množici bitov (indeks) in oklepajočo sekvenco, dolgo 22-nt uporabljeno za pomnoževanje 
in sekvenciranje. Skupaj je torej podatkovni blok vseboval 159 nt (22 nt + 19 nt + 96 nt + 
22 nt) in kodiral 115 bitov.  
Oligonukleotide so sintetizirali s pomočjo DNA-mikročipov, za kodiranje podatkov pa so 
sintetizirano knjižnico najprej pomnožili z reakcijo PCR in nato sekvencirali 115 nt dolge 
fragmente s popolnimi značkami s približno 3000-kratno pokritostjo. Ker je bilo število 
napak v sintezi in sekvenciranju nizko, so kose DNA dekodirali z napako 10 bitov na 5,27 
milijonov kodiranih bitov t.j. 2x10-6 napak.  
Kljub temu, da so kodirali 1 bit / nt, pa je bila njihova efektivna Shannonova kapaciteta, 
izračunana po enačbi 2, 0,72 bit/nt. 
Čeprav so Church in sod. (2012) imeli relativno majhno stopnjo napak pri branji in pisanju, 
niso uporabljali sheme za popravljanje napak.  
Prvi so shemo za popravljanje napak vpeljali Goldman in sod. (2013). Binarno strukturo 
zapisanih podatkov so pridobili s pomočjo 8-bitnega ASCII kodiranja. Nato so binarni 
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zapis podatkov prevedli v ternarni numeralni sistem1. Vsak binarni bajt podatkov (8-bitov) 
so zamenjali s 5 ali 6 tritov s pomočjo optimalnega Huffmanovega kodiranja za ta 
specifičen set podatkov. 
Vsak trit so nato zakodirali z enim izmed treh nukleotidov, ki se je razlikoval od prejšnjega 
oligonukleotida – to so naredili s pomočjo algoritma preglednice 1. S tem so zagotovili, da 
ni bilo homopolimerov, daljših od dolžine ena (t.j. brez homopolimerov). 
Preglednica 1: Algoritem za preprečevanje homopolimerov 
Prejšnji 
nukleotid 
Naslednji nukleotid 
0 1 2 
A C G T 
C G T A 
G T A C 
T A C G 
 
DNA s podatki so nato razdelili v segmente dolžine 100 oligonukleotidov, vsak segment pa 
je se je v 75 nukleotidih prekrival z vsakim sosednjim oligonukleotidom. Prekrivanje je 
zagotovilo štirikratno redundanco, kar je veljalo kot shema za popravljanje napak. Vsaka 
druga sekvenca pa je bila prevedena v njen reverzni komplement. Prav tako kot pri Church 
in sod. (2012) so bile dodane informacije o položaju – indeks, ki je zapisoval katero 
datoteko posamična sekvenca zapisuje in mesto sekvence v tej datoteki (vrstni red). 
Implementirali so preprost sistem za preverjanje napak s preizkusom parnosti  (ang. parity-
check error-detection), ki pove ali je vsota bitov v določeni DNA sekvenci soda ali liha.   
S temi ukrepi so zmanjšali verjetnost pojava sistematičnih napak za vsako izmed sekvenc 
DNA in dodatno preprečili napake in izgubo podatkov. Celokupne zakodirane datoteke so 
zapisali v 153 335 sekvenc DNA z dolžino 117 nt. 100 nt je bila dolžina zapisanih 
podatkov, 2 nt sta služila identifikaciji, 12 nt znotraj-datotkovni informaciji lokacije, 1 nt 
za preverjanje napak v parnosti in 1 nt za označbo reverzne ali normalne verige. 
Zapisana datoteka je vsebovala 154 Shakespeare-ovih sonetov (ASCII tekst), znanstveni 
članek (PDF format), barvno fotografijo Evropskega Bioinformacijskega Inštituta (JPEG 
format) in 26s odlomek Martin Luther Kingovega govora z naslovom »I have a dream« 
(MP3 format). Njihova efektivna Shannon informacijska kapaciteta zakodiranih informacij 
je bila 0,33 bit/nt (Erlich in Zielinski, 2017a). 
Kljub temu, da so Goldman in sod. (2013) implementirali shemo za odpravljanje napak, pa 
le ta ni bila bolj napredna od sistema za preverjanje napak s preizkusom parnosti. 
 
1 Binarni sistem – 0, 1; Ternarni sistem – 0, 1, 2 
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Grass in sod. (2015) so se osredotočili na implementacijo napredne metode za odpravljanje 
napak, potek katere je opisan na sliki 2. 
 
Slika 2: Shema za kodiranje podatkov kot so jo razvili Grass in sod. (2015) 
A Po dva bajta so preslikali na tri elemente končnega polja (Galoisjevo polje, GF) velikosti 
47 s pretvorbo osnove (ang. base conversion) (iz 2562 na 473) (slika 2, A). Prvotno 
informacijo so razporedili v informacijske bloke velikosti 594 x 39 elementov. 
 Za notranje kodiranje so uporabili Reed-Solomon (RS) kodiranje, ki z določeno stopnjo 
redundantnosti omogoča branje informacij ob e številu napak in izgubi f zapisanih 
segmentov. Dokler velja 2e + f ≤ n-k. n-k tvorita redundanco A (slika 2, B). Notranje 
kodiranje omogoča popravilo napak v sintetiziranih bazah. 
B Za zunanje kodiranje, ki omogoča, da lahko sekvence povežejo skupaj in izgubljene 
nadomestijo oziroma obnovijo, so ponovno uporabili Reed-Solomon-ovo kodirnaje in s 
tem dodali redundanco A individualnim elementom vsakemu informacijskemu bloku, 
nato pa so v vsakemu stolpcu dodali še indeks in redundanco B z dodatnim, notranjim, 
korakom RS kodiranja.  
C Vsak stolpec so nato prevedli v DNA z preslikavanjem elementa GF(47) na tri 
nukleotide z GF(47) v DNA kodonskem kolesu in s tem preprečili homopolimere daljše 
od dolžine 3. 
D Dodali so še dva konstantna adapterja in sintetizirali 158 nukleotidov dolge sekvence. Za 
dekodiranje originalnih informacij iz DNA se podatke sekvenciranja prevede v GF(47) 
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dekodira z dekodiranjem notranje kode. Nato se sekvence sortira (indeksiranje). Na 
koncu pa se opravi še zunanje dekodiranje. 
E Eksperimentalno so zakodirali 83 kilobajtov, kar so uspeli z 4991 sekvencami, dolgimi 
117 nukleotidov in dodanimi začetnimi oligonukleotidi (skupna dolžina 158-nt). 
Sekvence so nato sekvencirali in dekodirali. Pri samem branju je imela notranja koda 
približno 0,7-nt napake na sekvenco, zunanja koda pa je morala kompenzirati izgubo 0,3 
% sekvenc in popraviti približno 0,4 % sekvenc. Efektivna Shannonova kapaciteta 
zapisa je bila 1,14 bit/nt (Erlich in Zielinski, 2017b). 
Blawat in sod. (2016) so razvili shemo za popravilo napak na podlagi podatkov dela 
Church in sod. (2012). Shema za popravilo napak lahko učinkovito kompenzira tipe napak 
današnje sinteze, amplifikacije in sekvenciranja.  
Njihova shema za popravilo oziroma toleranco napak je naslovila sledeče probleme: 
• Propagacija napak: substitucija mora imeti minimalen vpliv na zapisane bite 
• Omejitev homopolimerov: zaradi težav pri sekvenciranju več kot 3 zaporednih 
enakih nukleotidov, ne sme biti v sekvenci 
• Insercije in delecije: ker so pogoste, jih mora njihova shema nasloviti 
• Samo-revezrni komplementi: samo-reverzne komplementarne sheme v DNA 
molekuli lahko povzročijo probleme z amplifikacijo, zato se jih je potrebno izogniti 
Biti od 1-6 so preslikani po fiksni tabeli, bita 7 in 8 pa so preslikavali po spremenljivi 
tabeli, kot je prikazano na sliki 3.  
 
Slika 3: Preslikavanje bitov na nukleotide v metodi, ki jo je razvil Blawat s sod. (2016) 
Za preprečevanje homopolimerov so vzpostavili še dve pravili:  
• Prvi trije nukleotidi ne smejo biti enaki 
• Zadnja dva nukleotida ne smeta biti enaka 
S temi omejitvami lahko za vsak bajt naredijo vsaj dve DNA sekvenci, še več, za 208 od 
možnih 256 bajtov, obstajajo vsaj tri možne DNA sekvence. Na podlagi tega lahko 
13 
Pirc Ž. Razvoj in primerjava metod za kodiranje podatkov v nukleinskih kislinah.   
    Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2019  
 
 
praktično vse bajte kodirajo iz skupkov A, B, 208 bajtov pa še iz skupka C. Izmenjavanje 
teh skupkov pa je oblika preprečevanja in posledično odkrivanja napak. 
V primeru insercije preverijo ali se skupki še izmenjavajo. V kolikor se ne, to pomeni 
insercijo oziroma delecijo, kar nato pomaga pri odpravi napake v originalno sekvenco. 
Delovanje sheme je prikazano na sliki 4. 
 
Slika 4: Delovanje sheme za popravilo napak v metodologiji Blawat in sod. (2016) 
Informacijski blok, ki ga tvorijo oligonukleotidi so bil zaščiten v treh načinih: 
• Z individualno zaščitenimi naslovi 
• Zaporedni oligonukleotidi so bili zaščiteni skupaj 
• Vsak oligonukleotid je vseboval kodo za zaznavanje napak  
Naslov oligonukleotida je tako na začetku, koda za zaznavanje napak pa je na koncu. Na 
podlagi tega so lahko naredili več načinov odpravljanja napak. 
Naslov oligonukleotidov so zaščitili zato, da se oligonukleotidi pri branju lahko poravnajo 
v pravem zaporedju. Zaščiteni so bili z močno Bose–Chaudhuri–Hocquenghem kodo, ki je 
imela Hamming razdaljo vsaj 9.  
Hammingova razdalja (primer izračuna v enačbi 6), ki pove koliko substitucij je potrebnih 
da je ena sekvenca ekvivalentna drugi. Večja kot je, manjša je verjetnost podobnosti med 
dvema sekvencama. Z njihovo shemo tolerirajo lahko vsaj 8-bitne napake in popravijo do 4 
bite. 
 0 1 0 0 1 
 1 1 1 0 1 
Hammingova razdalja = 2 1 0 1 0 0 
                                                                                                                                        … (6) 
Še en izmed sistemov, ki omogoča zaznavanje in popravilo napak je uporaba 
Levenshteinove razdalje, ki opisuje stopnjo podobnosti med dvema sekvencama poljubne 
dolžine. Ta za razliko od Hammingove razdalje lahko zazna insercije, delecije in 
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substitucije. Večja kot je razdalja, bolj se sekvenci razlikujeta. Kljub temu, da sistem 
zaznava več napak, so se v članku odločili za uporabo Hammingove razdalje. 
Zaščita zaporednih oligonukleotidov – za lažjo rekonstrukcijo so bili zaporedni 
oligonukleotidi zaščiteni z Reed Solomonovo kodo in z GF(28) poljem, katerega blok je 
imel 223 simbolov z 32 redundatnimi simboli – RS(255, 223, 33). Na podlagi tega so lahko 
relativno natančno določili in odpravili napake.  
Za zaznavo napak so v sintetiziranih oligonukleotidih dodali tudi svojo kodo za zaznavanje 
napak. 
Podatke so zapisali v informacijskih blokih dolžine 190 nt, ki so vsebovali še 40 nt dolge 
adapterje za PCR amplifikacijo. Skupaj so sintetizirali 1 000 000 oligonukleotidov dolžine 
230 nt, in zapisali 22 megabajtov podatkov. Efektivna Shannonova kapaciteta, izračunana 
po enačbi 2, je bila 0,76 bit/nt. 
Erlich in Zielinski (2017) sta razvila metodo DNA Fountain z namenom, da bi se čim bolj 
približali meji Shannon informacijske kapacitete, hkrati pa obdržali robustnost, ki bi 
preprečevala izgubo podatkov. Uporabljali so t.i. kodo Fountain, ki je bila razvita za 
zanesljivo in učinkovito prenašanje podatkov preko kanalov, ki so podvrženi izpadom 
(mobilno omrežje in TV). Kodo so priredili tako, da namesto izgube bitov lahko 
kompenzira izpad oligonukleotidov, ki kodirajo podatke in upošteva biokemijske omejitve 
DNA (homopolimeri, sekundarne strukture ipd.).  
 
Kodiranje podatkov deluje v treh korakih (slika 5):  
i. Binarno datoteko predpripravijo v serijo neprekrivajočih se segmentov fiksno 
določene dolžine. 
ii. Nato iterirajo skozi dva računalniška koraka:  
 a. Luby transformacija, ki zagotovi osnove za kodo DNA F (pakira podatke v 
željeno število kratkih sporočil – kapljice (ang. droplets) z izbiro naključnega podseta 
segmenta datoteke z uporabo specifične porazdelitve (Solitonova porazdelitev) ter jih nato 
združi glede na bite v binarnem polju. Vsaka kapljica vsebuje dve informaciji: podatek, ki 
vsebuje produkt združevanja in kratka regija fiksne dolžine – seme. Seme vsebuje podatke 
generatorja naključnih števil in omogoča dešifrirnemu algoritmu, da ugotovi segment 
kaplje. Teoretično je mogoče Luby transformacijo narediti reverzibilno, dokler je 
akumulacijska stopnja kapljic malo višja od velikosti originalne datoteke. Za DNA 
Fountain algoritem za vsako generacijo kaplje opravi eno generacijo Luby transformacije. 
 b. Pregledovanje (ang. screening) – v tej, originalnemu algoritmu dodani 
stopnji, se binarna kaplja prevede v DNA sekvenco z pretvorbo {00,01,10,11} v 
{A,C,G,T}. Nato se sekvenca pregleda še za željene biokemijske lastnosti (stopnja GC in 
homopolimeri). V kolikor sekvenca ustreza kriterijem je dodana med oligonukleotide. 
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Slika 5: Delovanje Fountain algoritma, ki sta ga razvila Erlich in Zielinski (2017) 
V praksi avtorji priporočajo 5 do 10 % več oligonukleotidov kot začetnih segmentov, 
vendar pa Luby transformacija omogoča ustvarjanje veliko večjega števila kapljic, zato to 
ni omejitev. 
Avtorji so v DNA zapisali 2 146 816 bajtov v DNA. Od tega 1,4 megabajtov velik 
operacijski sistem, film in ostale datoteke. Kompresirano datoteko so spravili v 67 088 
segmentov velikosti 32 bajtov in iterirali čez DNA Fountain algoritem za sintezo 
oligonukleotidov. Vsaka kaplja je vsebovala 38 bajtov (304 bitov): 4 bajte naključno 
generiranih semen, 32 bajtov podatkovnega tovora (podatkov) in 2 bajta za RS kodo, ki je 
sposobna poprave podatkov in identifikacije napačno sintetiziranih oligonukleotidov.  
V teoriji ta strategija šifriranje datotek velikih do 500 megabajtov. DNA oligonukleotidi so 
imeli velikost 152 nt in bili brez homopolimerov, daljših od dolžine 3 nt. Vsebnost CG je 
bila med 45 in 55 %. Generirali so 72 000 oligonukleotidov, sintetizirali so jih 67 088, 
redundantnost je bila 7 %.  Informacijska gostota zapisanih podatkov pa 1,57 bitov/nt.  
Vsaki sekvenci so dodali tudi Illumnia mesta za adapterje (upstream in downstream) za 
sekvenciranje. Zaradi adapterjev, se je končna velikost oligonukleotidov povečala na 200 
nt, posledično pa je bila efektivna Shannonova kapaciteta, izračunana po enačbi 2, 1,19 
bit/nt. 
Učinkovitost algoritma so dokazali tudi z opravljenimi kopijami začetne mešanice 
oligonukleotidov – opravili so 9 serijskih PCR amplifikacij – kljub pričakovano slabši 
kvaliteti mešanice oligonukleotidov, pa so bili podatki še vedno berljivi brez napak. 
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2.2.2 Sheme z naključnim dostopom 
Kljub temu, da so s prejšnjimi shemami stabilno in berljivo zapisali relativno velike 
količine podatkov, pa do sedaj opisane sheme niso imele naključnega dostopa (ang. 
random access). Prav tako nobena od kodirnih shem ni omogočala urejanja že zapisanih 
podatkov. To so naslovili Tabatabaei Yazdi in sod. (2015).  
Pri razvoju sheme kodiranja so se osredotočili predvsem na 3 točke: 
i. sposobnost urejanja kompresirane domene datoteke brez prepisovanja celotne 
vsebine,  
ii. enostavna sposobnost ponovnega zapisa - ponovni zapis prejšnjih shem, ki 
imajo redundanten zapis je praktično nemogoč (vsak nukleotid je zapisan 4-
krat, zahteva namreč spremembo štirih baz za spremembo zapisa enega samega 
nukleotida). 
iii. Sposobnost natančnega naslavljanja datotek (naključni dostop)  
Naključni dostop do kateregakoli podatka je načrtovan tako, da sekvence med seboj ne 
korelirajo – posledično, je verjetnost navzkrižne reaktivnosti pri PCR nizka. To zagotovijo 
s čim višjo Hammingovo razdaljo.  
Za kodiranje podatkov so uporabili dvostopenjsko metodo. Najprej so in silico generirali 
sekvence, ki so služile kot naslovi (za naključni dostop). Pri načrtovanju zaporedij so 
upoštevali naslednje omejitve:  
i. Konstantni delež nukleotidov CG (blizu 50 %)  
ii. Velika Hammingova razdalja – za kriterij so si vzeli polovico dolžine naslova, 
ki je dolg 20 bp (Hammingova razdalja > 10) 
iii. Nesorodnost naslovov – začetek naslova ne sme biti podoben koncu drugega 
iv. Odsotnost sekundarnih struktur, saj le te lahko povzročajo napake v procesu 
reakcije PCR 
Podatke so zapisali v 1000 bp dolgih blokih, ki so na obeh straneh imeli naslove dolžine 20 
bp. Preostalih 960 bp pa je bilo razdeljenih v 12 pod-blokov, dolžine 80 bp. Vsak od 
blokov je vseboval 6 besed teksta. 
Ponovni zapis podatkov je potekal na dva načina. V prvem so uporabljali t.i. gBlocks 
(Packer, 2013) – dvojno verižne genomske fragmente, ki so jih uporabljali kot primerje za 
namene urejanja krajših sekvenc. V drugem pa so uporabljali Overlap Extension-PCR, 
varianto PCR-ja za sestavljanje daljših sekvenc (Bryksin in Matsumura, 2010). Če je bila 
regija, ki so jo želeli prepisati dolga več kot nekaj 100 bp pa je bilo ceneje, da so 
sintetizirali novo molekulo v celoti. 
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V 27 000 nt so zapisali 23 196 bitov. Efektivna Shannonova kapaciteta zapisa, izračunana 
po enačbi 2, je bila 0,86 bit/nt. 
Bornholt in sod. (2013) so v sodelovanju s podjetjem Microsoft prav tako izdelali svojo 
shemo kodiranja podatkov v DNA. Kot Tabatabaei Yazdi in sod. (2015), so se tudi oni 
osredotočili prav na razvoj kodirne sheme, ki lahko tolerira napake. A so se temu približali 
z dodatkom redundantnosti, kot Goldman in sod. (2013). Z razliko, da je njihova 
redundantnost lahko bila različna za različne tipe in dele datotek (npr. slike ali tekst), glede 
na njihovo pomembnost – »glava« datoteke slike je bolj pomembna kot del ki kodira piksle 
– v primeru okvarjenega piksla se slika še vedno lahko prebere in narejena na principu 
XOR kodiranja – enaka stopnja redundantnosti z manjšim številom sekvenc DNA. XOR 
kodiranje omogoča, da ob poznavanju dveh sekvenc DNA dekodiramo tudi podatke tretje.  
Kot Tabatabaei Yazdi in sod. (2015) so implementirali tudi naključni dostop do datotek. 
Sekvence, ki nosijo različne podatke pa so tudi fizično ločili in s tem zmanjšali potrebo po 
ogromni količini ključev za iskanje.  
Način kodiranja je bil v mnogih pogledih podoben delu (Goldman in sod., 2013). Digitalne 
podatke so v DNA zakodirali s prevodom iz binarnega sistema v ternarni sistem s 
Huffmanovo kodo, ki je podatke stisnila - vsak binarni bajt je prevedla v 5 ali 6 ternarnih 
tritov (slika 6). Trite so nato prevedli v DNA s pomočjo algoritma za preprečevanje 
homopolimerov (preglednica 1). 
 
Slika 6: Način kodiranja, ki so ga uporabili Bornholt in sod. (2013) 
Tudi segmentiranje podatkov je bilo podobno kot v delu Goldman in sod. (2013). Podatke 
so segmentirali v različne informacijske bloke in jih označili z naslovom, ki je označeval 
lokacijo, dva smerna nukleotida (označeno s »S« na sliki 7), ki indicirata ali je sekvenca 
reverzni komplement ali ne. Dodatno pa so dodali različne začetne oligonukleotide, ki so 
služili za potrebe naključnega dostopa in za pomnoževanje sekvenc.  
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Slika 7: Podatkovna enota, kot so jo uporabili Bornholt in sod. (2013) 
Ker so bili podatki segmentirani v prekrivajoče se bloke, so s tem dodali redundanco, a so 
zaradi uporabe XOR kodiranja (primer izračuna v enačbi 7), ki je podobno zanesljivo kot 
kodiranje, ki ga je predstavil Goldman in sod. (2013) a potrebovali manj sekvenc za 
doseganje istega cilja - 1,5-kratna ponovitev nukleotida namesto štirikratne ponovitve za 
isto stopnjo zanesljivosti. XOR kodiranje omogoča, da ob poznavanju dveh nizov 
dekodiramo tretjega. 
        A 0 1 1 1 0 
⊕     B 1 1 0 1 1 
C    1 0 1 0 1 
                                                                                                                                        … (7) 
Kodiranje jim je omogočalo variabilno stopnjo redundance, zato so za določene bite v 
datotekah (npr. glava JPEG datoteke), ki je bolj pomembna pri branju datoteke redundanco 
povečali, medtem, ko so kjer je bilo možnost, redundanco zmanjšali – manj občutljivi deli 
datotek). S tem so zmanjšali stroške sinteze in branja, hkrati pa zmanjšali splošne stroške 
in povišali zanesljivost. 
Uspešno so v DNA sintetizirali in zakodirali 151 kilobajtov podatkov v 45 652 sekvencah 
dolžine 120 nt. Efektivna Shannonova kapaciteta zapisa, izračunana po enačbi 2,  je bila 
0,22 bit/nt, kar pa je le ocena, saj so v okviru študije ponovili tudi delo (Goldman in sod., 
2013), ki je imel 4x redundanco DNA, njihovo delo pa je imelo 1,5x redundanco DNA. 
Ločenega podatka niso podali, so pa oceno tega kodiranja podali Erlich in Zielinski (2017), 
ki jo ocenjujejo na 0,92 bit/nt. 
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3 MATERIALI IN METODE 
3.1 MATERIALI 
3.1.1 Kemikalije in raztopine 
V preglednici 2 so navedene kemikalije in raztopine uporabljene pri eksperimentu in 
njihovi proizvajalci. 
 
Preglednica 2: Kemikalije in raztopine uporabljene pri metodi sinteze s PCR. 
Kemikalija Proizvajalec 
Agaroza Sigma Life Science 
GeneRuler Ultra Low Range lestvica ThermoFisher Scientific 
Deep Vent DNA polimeraza New England BioLabs 
Začetni oligonukleotidi KemoMed 
SYBR Green I barvilo za DNA ThermoFisher Scientific 
100 mM dNTP Mix ThermoFisher Scientific 
20X LB (Lithium boric acid medium 
for DNA electrophoresis) 
Faster Better Media LLC 
Pri čiščenju smo uporabili tudi komplet reagentov MinElute PCR Purification Kit, 
proizvajalca Quiagen. 
 
3.1.2 Laboratorijska oprema in naprave 
V preglednici 3 je prikazana laboratorijska oprema in naprave uporabljene pri 
eksperimentu. 
Preglednica 3: Laboratorijska oprema in naprave uporabljene pri metodi sinteze s PCR. 
Oprema Proizvajalec 
PowerPac 3000 napajalnik BioRad 
Cetrifuge 5417R 
centrifuga 
Eppendorf 
T100 Thermal Cycler  BioRad 
Laboratorijska tehtnica Sartorius AG 
3.2 METODE 
3.2.1 Definicija pojmov 
Tekom razvoja metode za shranjevanje digitalnih podatkov v DNA  smo v raziskovalni 
skupini razvili več iteracij osnovne ideje. Določeni pojmi pa se pojavljajo skozi vse 
iteracije. 
Enote DNA (ang. strings) – so začetni oligonukleotidi in vsebujejo regijo, ki kodira 
podatke – kodirna sekvenca (ang. coding sequence). Ta regija je poljubne dolžine, ki je 
odvisna predvsem od fizikalno kemijskih zakonitosti – za učinkovito parjenje sekvenc 
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morajo le te biti dovolj dolge. Število različnih enot DNA je eden izmed parametrov, ki 
narekuje gostoto shranjevanja podatkov v naši metodi. 
Poljubno lahko enote DNA vsebujejo tudi dodatno lepilno sekvenco (ang. gluing 
sequence), ki omogoča povezovanje poljubnih dveh enot DNA. Ta je pri vseh enotah DNA 
enaka. To povezovanje je pomembno za tvorjenje daljših enot – nizov enot DNA. 
Dve enoti DNA, ki jih povežemo s pomočjo lepilne sekvence ali kako drugače, tvorita niz 
enot DNA (ang. rope) – slika 8 A. Sestavljeni sta iz dveh kodirnih sekvenc. Niz enot DNA 
se prekriva in povezuje z naslednjim nizom enot DNA in tako tvori daljšo sekvenco – 
podatkovno enoto DNA (ang. braid) – slika 8 B. 
Podatkovne enote DNA so osnovna enota shranjevanja podatkov. 
Vse iteracije osnovnega koncepta prav tako uporabljajo skupno idejo za shranjevanje 
informacij – le ta poteka z enumeracijo parcialnih permutacij vseh možnih sekvenc, 
transformacijo števila v parcialno permutacijo in obratno. 
3.2.2 Pristop h kodiranju podatkov v DNA 
Dolžina naših enot je bila DNA 26 bp. Sestavljeni so bili iz daljše kodirne sekvence (18 
bp) in krajše lepilne sekvence (8 bp). Dve enoti DNA sta s povezovanjem preko lepilne 
sekvence tvorila niz enot dolžine 44 bp (kodirna-lepilna-kodirna sekvenca) (Slika 8).  
A
 
B 
Slika 8: Shematski prikaz A Enote DNA in B povezovanje enot DNA v podatkovno enoto DNA 
Enote DNA se med seboj povezujejo preko lepilnih sekvenc in tako zagotavljajo po vrsti 
urejeno podatkovno enoto DNA. Vsi nizi enot skupaj tvorijo rezervoar sekvenc (ang. 
sequences pool). 
Šest nizov enot DNA je skupaj tvorilo eno podatkovno enoto DNA, ki predstavlja kodirno 
oziroma dekodirno enoto, ki je tudi nosilka bitnih informacij. Ena podatkovna enota DNA 
je velikosti 154 bp. V vsaki prva enota DNA predstavlja in označuje vrstni red – z enako 
enoto DNA, kot se ena podatkovna enota DNA zaključuje, se naslednja zaporedna enota 
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DNA začne. S tem določimo zaporedje podatkov, prav tako pa lahko pridobimo naključni 
dostop. 
3.2.2.1 Izboljšan koncept 
Povečanje gostote shranjenih informacij in lažje sestavljanje bi lahko dosegli z metodo 
sestavljanja nizov enot DNA brez lepilnih sekvenc (slika 9 A, B). Ustvarili bi kombinacijo 
vseh kodirnih delov in zagotovili lepljenje vsakega kodirnega dela sekvence z vsakim iz 
rezervoarja sekvenc (ang. sequences pool). 
 
 
Slika 9: Shematski prikaz A: Nizov enot in B: podatkovne enote DNA v drugem konceptu  
3.2.3 Zaznavanje in popravilo napak 
Zaradi napak pri sintezi in branju DNA molekul je potrebna implementacija robustne 
sheme za odpravljanje napak. V naših pristopih se je uporabljala Levenshteinova razdalja 
dolžine 5 kodirnih sekvenc, kar v praksi pomeni, da vsaka sekvenca potrebuje vsaj pet 
sprememb (insercija, delecija ali substitucija), preden je popolnoma enaka neki drugi 
sekvenci. Prepoznamo, popravimo in toleriramo do 2 napaki v eni sekvenci. Dodatno nas 
napake v lepilnih sekvencah ne motijo pri dekodiranju, saj je ta sekvenca predvidljiva in 
ponavljajoča. 
3.2.4 Načrtovanje sekvenc 
Sekvence smo načrtovali s pomočjo generatorja psevdo-naključnih sekvenc, načrtovane so 
bile sekvence dolžine 18 bp, vsebnost AT pa je bila 44 %. Sekvencam smo dodali tudi v 
naprej določeno 8 bp dolgo lepilno sekvenco. Pod enakimi pogoji je bila ustvarjena lepilna 
sekvenca. 
Temperaturo naleganja smo preverili z NEB Tm Calculatorjem, sposobnost tvorjenja 
dimerov in sekundarnih struktur pa z IDT OligoAnalyzer 3.1, Sigma-Aldrich 
OligoEvaluator in Thermo Fisher Multiple Primer Analyzer. 
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Pri NEB Tm calculator smo podatke izračunali za uporabo z Deep Vent polimerazo in 
koncentracijo začetnih oligonukleotidov 600 nM. 
Za analizo dimerov smo uporabili IDT OligoAnalyzer 3.1 s parametri, ki so opisani v PCR 
pufru. 
3.2.5 Kodiranje informacij 
Podatke, ki jih želimo zapisati pretvorimo v binarni zapis. Definiramo dolžino podatkovne 
enote DNA (l), dolžino prekrivajočega dela (z) in velikost rezervoarja za sintezo podatkov 
(r). Podatkovne enote DNA so razdeljene v 3 odseke k. Pri tem je kz – začetni ali končni 
odsek, km pa srednji odsek. Njihove dolžine so (kz-km-kz), dolžina odseka km = l – 2kz .  
Prvi odsek v prvi podatkovni enoti kodira podatke in označuje začetek podatkovne enote 
DNA.  Zadnji odsek vseh podatkovnih enot kodira podatke in določa vrstni red med 
ostalimi podatkovnimi enotami DNA. V naslednjih podatkovnih enotah, prvi odsek 
označuje vrstni red podatkovne enote zato ga ne preračunavamo, podatke pa nosijo enote 
DNA drugega in tretjega odseka. 
Potek kodiranja podatkov: 
Izračunamo število možnih parcialnih permutacij za odsek. V prvem odseku je n=r, v 
srednjem odseku je n = (r-kz), v zadnjem pa je (n = r- kz-km). 
nPk = 
𝑛!
(𝑛−𝑘)!
                                                                                                                        ... (8) 
Število bitov (H), ki jih lahko zapišemo na en odsek, je pridobljeno z izračunom entropije 
informacijskega vira. Ker manj kot celega bita ne moremo zapisati, se število vedno 
zaokroži navzdol. 
H = log2
 (nPk)                                                                                                                  … (9) 
Iz binarnega zapisa vzamemo izračunanih H bitov in jih prevedemo v decimalno številko 
(D) po enačbi:  
D = d0×2
0 + d1×2
1 + d2×2
2 +…                                                                                     … (10) 
Za zapis podatkov izberemo D+1-to parcialno permutacijo na voljo. Sledi enumeracija 
parcialnih permutacij po enačbi (vi): 
∏ 𝑗
𝑛−𝑖
𝑗=𝑛−𝑘+1
 
                                                                                                                                      … (11) 
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Za vsako i-to mesto izračunamo vrednost mesta parcialne permutacije, nato z vi delimo D, 
ostanek prepišemo. Dobljen količnik+1 je zaporedna sekvenca, ki jo vzamemo iz 
rezervoarja, ostanek pa delimo z v2. Postopek ponavljamo dokler ni več ostanka. V kolikor 
imamo dolžino odseka k=1, se ta del poenostavi in lahko iz rezervoarja vzamemo oligo, ki 
je D+1-ti po vrsti, brez potrebe po enumeraciji parcialnih permutacij. 
V kolikor se nahajamo v zadnjem odseku prve podatkovne enote (e = 1) od števila 
parcialnih permutacij na voljo, odštejemo zaporedno številko  podatkovne enote (e). S tem 
preprečimo, da bi zakodirali več informacij, kot jih lahko. 
H = log2
 (nPk - e)                                                                                                            … (12) 
Za vse končne odseke, moramo številki po konverziji iz binarnega v decimalno po potrebi 
prišteti 1, za vsako nižjo ali enako vrednost začetnega ali končnega odseka, ki je bil že 
uporabljen v začetnem ali končnem odseku prejšnjih podatkovnih enot DNA in je na voljo 
za uporabo v tem odseku. S tem zagotovimo pravilno zaporedje podatkovnih enot DNA. 
Postopek ponavljamo dokler ne zakodiramo vseh bitov. 
3.2.6 Sinteza oligonukleotidov in redčenje 
Oligonukleotidi so bili naročeni pri podjetju Integrated DNA Technologies (IDT) in nato 
redčeni na začetno koncentracijo z dodatkom vode brez nukleaz (ang. nuclease free water) 
do končne koncentracije 100 μM. 
3.2.7 Sinteza nizov enot DNA 
Sinteza nizov enot DNA je potekala po protokolu PCR navedenem v preglednici 4, pod 
pogoji navedenimi v preglednici 5.  
Preglednica 4: Reagenti potrebne za sintezo nizov enot DNA 
Reagent Volumen za 1 vzorec (μL) 
1X ThermoPol reakcijski pufer 2 
dNTP mix (10 mM) 0,2 
F primer (600 nM) 1,2 
R primer (600 nM) 1,2 
Deep Vent polimeraza (2 U/ 
μL) 
0,12 
Voda brez nukleaz 15,28 
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Preglednica 5: Protokol PCR za sintezo nizov enot DNA.  
Stopnja 
reakcije 
Število ciklov Temperatura 
(°C) 
Čas 
Prileganje 1 50 30 s 
Elongacija 1 72 1 min 
Denaturacija  
20 
95 15 s 
Prileganje 30 15 s 
Podaljševanje 72 15 s 
Končno 
podaljševanje 
1 72 5 min 
Ohlajanje 1 4 ∞ 
3.2.8 Sinteza podatkovnih enot DNA 
Za sintezo podatkovnih enot DNA smo nize enot pripadajoče podatkovne enote združili v 
eni reakciji. 
3.2.8.1 Priprava mešanice nizov enot: 
3 μL vsakega niza enot ene podatkovne enote smo odpipetirali v eno mikrocentrifugirko. 
Po resuspendiranju smo vzorce centrifugirali. Dobili smo t.i. mešanico vseh nizov enot, ki 
služi kot matrica za sintezo podatkovnih enot DNA. Protokola sta opisana v Preglednicah 6 
in 7. 
Preglednica 6: Protokol priprave reakcijske mešanice za sintezo podatkovnih enot DNA  
Reagent Volumen za 1 vzorec 
(μL) 
1X reakcijski pufer 3 
dNTP mix (10 mM)  0.3 
Robni nukleotid (L) 6 
Robni nukleotid (D) 6 
Mešanica nizov enot DNA 2.4 
Deep Vent (2 U/μL) 0.18 
Voda brez nukleaz 12.12 
 
Preglednica 7: Protokol PCR za sintezo podatkovnih enot DNA. 
Stopnja reakcije Število ciklov Temperatura (°C) Čas 
Začetna 
denaturacija 
1 95 2 min 
Denaturacija  
35 
95 15 s 
Prileganje 55 15 s 
Podaljševanje 72 15 s 
Končno 
podaljševanje 
1 72 5 min 
Ohlajanje 1 4 ∞ 
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3.2.9 Gelska elektroforeza 
Zatehtali smo 2,4 g agaroze in jo med segrevanjem v mikrovalovni pečici raztopili v 80 
mL 1x LB pufra. Pred vlivanjem gela smo dodali 8 µL barvila SYBR Green (pre-stained). 
Elektroforeza je potekala 1h in 20 min na 120 V. V vsak žep smo dodali 4 μL PCR 
produkta zmešanega z 10 μL nalagalnega pufra. Uporabili smo lestvico GeneRuler Ultra 
Low Range DNA Ladder – 1 μL na žepek v elektroforezi (100 ng/μL). 
3.2.10 Čiščenje produktov PCR 
Produkte PCR (podatkovne enote DNA) smo očistili s kompletom MinElute PCR 
Purification Kit (Quiagen) po protokolu proizvajalca. Uporabili smo membrano, ki očisti 
fragmente med 70 bp – 4 kb, centrifugiramo pri 17 800 g. 
Vsakemu vzorcu (30 μL) smo dodali 5 volumnov PB pufra (150 μL). V primeru obarvanja 
raztopine vijolično (pH) dodamo 3M natrijeve acetat (pH 5.2), da se raztopina obarva 
rumeno. Vzorce smo prenesli v MiniElute kolonico, ki je nameščen v 2 mL 
mikrocentrifugirki. 
Centrifugirali smo 1 minuto in zavrgli eluat.  
Dodali smo 750 µl pufra PE in centrifugirali 1 minuto. Eluat smo zavrgli in MiniElute 
kolonico z memberano prestavili nad čisto 2 mL mikrocentrifugirko. Ponovno smo 
centrifugirali 1 minuto. Mikrocentrifugirko z eluatom smo zavrgli in MiniElute kolonico z 
memberano prestavili nad čisto 1,5 mL mikrocentrifugirko. Direktno na membrano smo 
dodali 15 µl H2O (25-37°C), pustili stati 1 minuto in centrifugirali 1 minuto. 
3.2.11 Sekvenciranje 
5 μL očiščene in neredčene DNA smo dodali 5 μL 5 μM začetnih oligonukleotidov (enot 
DNA) – opisano v preglednici 8. Sekvenciranje je potekalo iz smeri F in R za vsako 
podatkovno enoto. Nadaljnje korake v sekvenciranju je opravil zunanji izvajalec (Eurofins 
genomics). 
Preglednica 8: Pripadajoči začetni oligonukleotidi za sekvenciranje 
Mikrocentrifugirka Začetni oligonukleotid 
Podatkovna enota 1A C8G 5F 
Podatkovna enota 1B C8G 11R 
Podatkovna enota 2A C8G 11F 
Podatkovna enota 2B C8G 4R 
Podatkovna enota 3A C8G 4F 
Podatkovna enota 3B C8G 0R 
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3.2.12 Analiza podatkov 
Za analizo podatkov sekvenciranja smo uporabili programsko opremo Chromas. Dobljene 
sekvence smo pregledali, izvozili v .fasta datoteki. Poravnavo in istovetnost z načrtovanimi 
podatki (zaporedjem načrtovanih primerjev) smo primerjali s Clustal Omega.  
Teoretične sekvence smo primerjali z rezultati sekvenciranja in jih nato v primeru 
ujemanja označili kot številko sekvence. Podatki so bili obdelani s programsko opremo 
Clustal Omega. 
3.2.13 Dekodiranje informacij 
Sekvencirano zaporedje podatkovnih enot prevedemo v zaporedne številke kodirnih 
sekvenc. Podatkovne enote DNA uredimo po vrstnem redu glede na njihove začetne in 
končne odseke. Prvi odsek prve podatkovne enote se ne pojavi kot končni odsek nobene 
druge podatkovne enote. Ostale uredimo tako, da je prvi segment vsake podatkovne enote 
je enak zadnjemu segmentu predhodne podatkovne enote. Poznati moramo tudi dolžino 
prekrivajočega dela in skupno število bitov shranjenih v vseh podatkovnih enotah. 
Metodo dekodiranja smo ponavljali za vsak kos podatkovne enote, ki nosi informacije, 
dokler ne prevedemo vseh podatkovnih enot v bite. To smo naredili po sledečem postopku: 
V prvem koraku segmentiramo podatkovno enoto DNA glede na predhodne informacije. 
Izračunamo število parcialnih permutacij za odsek na podlagi enačbe 8. 
Če smo v končnem odseku, odštejemo zaporedno številko  podatkovne enote (e); (nPk-e). 
Izračunano število logaritmiramo, zaokrožimo navzdol in dobimo število bitov (H) po 
enačbi 12. V drugem koraku prebrani odsek pretvorimo v številko, po enačbi 11: 
 
 
∑(𝑜𝑖
𝑘
𝑖=1
    𝑥   ∏ 𝑗
𝑛−𝑖
𝑗=𝑛−𝑘+1
) 
                                                                                           … (13) 
Pri čemer je oi enak zamiku izbire posamezne enote DNA, kar nam pove katero izmed 
dovoljenih enot DNA po vrstnem redu-1 smo izbrali. To naredimo zato, da lahko z izbiro 
prve DNA enote ponazorimo vrednost oi=0.  
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Če smo v končnem odseku, moramo dodati tudi korekcijo. Zmanjšamo vrednost za vsak 
začetni ali končni odsek, ki bi ga lahko uporabili v tem odseku in je njegova vrednost 
manjša ali enaka naši trenutni vrednosti. 
3.2.14 Efektivna Shannonova kapaciteta 
Za izračun praktične gostote zapisa podatkov smo uporabili izračun efektivne Shannonove 
kapacitete. Ta poda realno gostot zapisa podatkov, ki vključuje vse elemente (od 
elementov, ki zapisujejo podatke, do elementov indeksiranja ipd.) in se podaja v bit/nt. 
Izračun naredimo po enačbi 2. 
3.3 NAČRT ZA KOMERCIALIZACIJO METODE 
Načrt za komercializacijo metode smo povzeli in priredili po predlogi poslovnega načrta –   
»BAP Template – Business Plan«; Evropske vesoljske agencije (ESA, European Space 
Agency). 
3.3.1 Ozadje 
V poglavju ozadje smo na kratko opisali namen dela in pregled dela, opravljenega do 
sedaj. 
3.3.1.1 Struktura podjetja 
V strukturi podjetja smo opisali strukturo podjetja in njen pravni status. Morebitne 
solastnike in potrdilo o ustanovitvi. Ker podjetje še ni ustanovljeno smo opisali zamišljena 
struktura podjetja in njen pravni status. 
3.3.2 Problematika 
3.3.2.1 Edinstvena ponujena vrednost 
V edinstveni ponujeni vrednosti smo opisali sklop izdelkov in storitev, ki ustvarjajo 
vrednost za določen segment strank. V edinstveni ponujeni vrednosti smo opisali razlog, 
zakaj stranke izberejo eno podjetje namesto drugega. Opisali smo tudi zakaj edinstvena 
ponujena vrednost rešuje problem ali zadošča potrebi stranke. 
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3.3.3 Opis produkta  
3.3.3.1 Opis tehnologije 
Opisali smo tehnologijo potrebne za izdelek oziroma storitev. Na kratko smo pojasnili 
tehnologijo, ki zagotavlja inovativne temelje projekta. Opisali smo glavne tehnične izraze, 
najsodobnejšo tehnologijo in najnovejše dosežke, ki vplivajo na trg. Navedli smo 
perspektive tehnološkega razvoja in njihov časovni okvir. 
3.3.3.2 Stopnja pripravljenosti tehnologije (TRL) 
V stopnji pripravljenosti tehnologije smo opisali v kateri fazi razvoja je tehnologija izdelka 
oziroma storitve. Opisali smo tudi zrelost izdelka – npr. ali so vse komponente že na voljo 
in je potrebno samo njihovo sestavljanje. Na podlagi definirane lestvice stopnje 
pripravljenosti tehnologije (TRL, technology readyness level) smo opisali tudi stopnjo 
pripravljenosti tehnologije. 
3.3.3.3 Strategija raziskav in razvoja 
V strategija raziskav in razvoja smo opisali podatke o tehnologiji, programski opremi in 
strategijo za razvoj izdelka. Specificirali smo kaj razvijamo sami in kaj s pomočjo zunanjih 
partnerjev ter ovrednotili predviden čas razvoja. Naslovili smo kritične težave, ki jih je 
potrebno rešiti v razvoju izdelka. 
3.3.3.4 Intelektualna lastnina 
Navedli smo lastne patente ali licence, pridobljene za izdelek oziroma storitev. Opisali smo 
lastništvo, geografska področja in veljavnost patenta.  
3.3.4 Analiza trga 
3.3.4.1 Kontekst 
Opisali smo globalni kontekst (regulativa, politični, sociološki ipd.). Opisani smo tudi 
glavne trende in druge dejavnosti, ki lahko vplivajo na poslovanje (pozitivno in negativno), 
okoljske omejitve, na katere lahko vplivamo malo ali nič (demografski trendi, življenjski 
slog, interesne skupine, pravni vidiki, menjalni tečaji). Opisali smo tudi urejenost 
poslovnega sektorja/obstoječi standardi in njihova cena ter občutljivost poslovnega 
sektorja na poslovne trende. 
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3.3.4.2 Velikost trga 
V velikosti trga smo ocenili trenutni svetovni trg – prodaja in potencialna prodaja. Prav 
tako smo ocenili pričakovana rast trga in narava trga (nastajajoči, rastoči, zreli, padajoči). 
Kritično smo ovrednotili tudi zbiranje informacij in ocenili zanesljivost zbranih informacij. 
3.3.4.3 Segmentacija trga 
Opisali in predstavili smo ciljne trge podjetja – t.j. delovanje odnosa med podjetjem in 
strankami. Prav tako smo trg razdelili na več skladnih segmentov, da bi ustrezno prilagodil 
tržno strategijo podjetja enemu ali več segmentov. Opisali smo delovanje trga – ali 
obstajajo pogoji za vstop, patentne omejitve, ekskluzivne pogodbe. Trg smo razčlenili, 
vsak od segmentov pa je opisan. 
3.3.5 Konkurenca 
3.3.5.1 Prodor na trg 
Ocenili smo moč konkurence na ciljnem trgu (posredna, neposredna ali teoretična). 
Definirali smo konkurente in njihove produkte. Ocenili smo njihova velikost, tržni delež in 
informacije o njihovem poslovnem modelu. 
3.3.5.2 Primerjalna analiza izdelkov 
Opisali smo analizo izdelkov svojih konkurentov in izdelkov, ki trenutno naslavljajo 
potrebe trga. Njihove glavne značilnosti: cena, kakovost in hitrost. Če je naš izdelek 
popolnoma nov, ali potrebe trga trenutno izpolnjuje drug izdelek? Do katere stopnje? 
Kako? 
3.3.5.3 Poslovna strategija in viri konkurence 
Definirali smo dobavitelji in stranke naše konkurence. Kako delujejo in kako so 
organizirani. Kakšna je donosnost in kako bodo odreagirali na naš vstop na trg 
3.3.5.4 Priložnost za rast in konkurenčno prednost  
V priložnosti za rast smo analizirali ali obstaja priložnost v tržnem kontekstu (okolje, trg 
konkurenca) in ga razložili. Pokazali smo možnost komercialnega prodora produkta. 
Pregledali kakšne potrebe konkurenčni produkti ne naslavljajo pravilno in katere od teh 
naslavlja naš produkt. Definirali smo kaj bo naša konkurenčna prednost (tehnološki preboj, 
tržni položaj, znanje in izkušnje) in kakšen je potencial rasti za naše podjetje. 
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3.3.6 Poslovni model 
Poslovni model smo definirali po strategiji, ki jo je razvil Alexander Oserwalder – t.i. 
platno poslovnega modela. Segmentacija trga je bila opravljena v poglavju analiza in 
segmentacija. 
3.3.6.1 Komunikacija, distribucija in prodajni kanali 
Definirali smo način komunikacije in prodajne kanale glede na specifične segmente.  
3.3.6.2 Stiki s strankami 
V stiku s strankami smo opisali način komunikacije z glavnimi potencialnimi strankami 
našega segmenta. 
3.3.6.3 Cena 
Opisali smo kako podjetje pričakuje, da bo služilo denar in kakšna so pričakovanja strank. 
3.3.6.4 Prihodki 
Opisali smo kako produkt v kombinaciji s storitvijo ustvarja prihodke.  
3.3.6.5 Ključni viri 
Ključni viri so sestavni del vsakega podjetja. V tem delu smo definirali ključne vire, ki viri 
omogočajo podjetju, da ustvari in ponudi predlog vrednosti, doseže trge, ohrani odnose s 
segmenti strank in zasluži prihodke. Opisali smo ključne vire (fizični, intelektualni, 
človeški, finančni). Opisali smo sredstva za rast podjetja (IP in infrastruktura) in človeške 
vire. 
3.3.6.6 Ključne aktivnosti 
V ključnih aktivnosti smo opisali najpomembnejše stvari, ki jih mora podjetje narediti, da 
bo njegov poslovni model deloval. To so najpomembnejši ukrepi, ki jih mora podjetje 
uspešno opraviti. Tako kot ključni viri se od njih zahteva, da ustvarijo in ponudijo 
vrednostni predlog, dosežejo trge, ohranijo odnose s strankami in zaslužijo prihodke. 
Opisali smo ključne aktivnosti, ki jih lahko razvrstimo na naslednji način: Proizvodnja 
(nanaša se na oblikovanje, izdelavo in dostavo izdelka v velikih količinah in / ali vrhunske 
kakovosti); Reševanje problemov (povezati se z novimi rešitvami za posamezne probleme 
strank); Platforma / omrežje. 
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3.3.7 Tveganje 
3.3.7.1 Analiza SWOT 
Opisali smo dejavnike, v katerih je podjetje močno in šibko (preglednica 9). Prav tako so 
opisane morebitne priložnosti, ki jih lahko srečamo med razvojem produkt. 
Preglednica 9: Metodologija SWOT (MKGP) 
PREDNOSTI PRILOŽNOSTI 
Seznam osnovnih lastnosti, ki dajejo našemu 
izdelku/storitvi določene prednosti 
Katere so poslovne priložnosti za rast in večjo 
dobičkonosnost v danih okoliščinah 
SLABOSTI NEVARNOSTI 
Katera področja poslovanja bi morali, glede na 
potrebne vire, še izboljšati? 
Možni dejavniki, ki lahko neugodno vplivajo na 
naše poslovanje v prihodnosti 
 
3.3.7.2 Zmanjševanje tveganja 
Opisali smo seznam vseh tveganj, ki so povezana z vzpostavitvijo / rastjo podjetja v 
začetni fazi. Vključili smo načrt za zmanjševanje tveganja, kako verjetno je, da se tveganje 
dejansko spremeni v problem in kako rešiti problem ko se pojavi.  
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4 REZULTATI 
4.1 NAČRTOVANE SEKVENCE ZA SINTEZO MOLEKUL DNA  
Za potrebe eksperimenta smo načrtovali 14 sekvenc v smiselnem in protismiselnem 
zaporedju (preglednica 10). Vsaka od sekvenc vsebuje edinstveno kodirno zaporedje, ki je 
nosilec informacij ter skupno lepilno sekvenco, katerega vloga je, da zagotavlja 
povezovanje sekvenc v reakciji PCR.  
Preglednica 10: Ime in zaporedje načrtovanih sekvenc. Z velikimi tiskanimi črkami so označene kodirne 
sekvence, z malimi črkami pa lepilne sekvence. 
Ime Zaporedje - smiselno Ime Zaporedje - protismiselno 
C8G 0F GCAATTGATGGCGGTAGAgcgacaga C8G 0R TCTACCGCCATCAATTGCtctgtcgc 
C8G 1F   TCTGCAAGCTGGAGTAGAgcgacaga C8G 1R   TCTACTCCAGCTTGCAGAtctgtcgc 
C8G 2F   TAGGATACGCCACACACTgcgacaga C8G 2R   AGTGTGTGGCGTATCCTAtctgtcgc 
C8G 3F   TAACGTCGGCTACTCACAgcgacaga C8G 3R   TGTGAGTAGCCGACGTTAtctgtcgc 
C8G 4F   TCGTGTTAGTCCGTCAGTgcgacaga C8G 4R   ACTGACGGACTAACACGAtctgtcgc 
C8G 5F   AACACTCGTCTCGACCATgcgacaga C8G 5R   ATGGTCGAGACGAGTGTTtctgtcgc 
C8G 6F   TCTATGCGACCACTACGAgcgacaga C8G 6R   TCGTAGTGGTCGCATAGAtctgtcgc 
C8G 7F   TGACAGAGCGTCTATCGTgcgacaga C8G 7R   ACGATAGACGCTCTGTCAtctgtcgc 
C8G 8F ATGGCTATCGCTGATTGCgcgacaga C8G 8R GCAATCAGCGATAGCCATtctgtcgc 
C8G 9F   TCCTGCGCTTATCAGAGTgcgacaga C8G 9R   ACTCTGATAAGCGCAGGAtctgtcgc 
C8G 10F  TCGCTAGAAGAGCAGAGTgcgacaga C8G 10R  ACTCTGCTCTTCTAGCGAtctgtcgc 
C8G 11F AGTGTCCAGGATTGCATGgcgacaga C8G 11R CATGCAATCCTGGACACTtctgtcgc 
C8G 12F ACCGATACACGTCGTACAgcgacaga C8G 12R TGTACGACGTGTATCGGTtctgtcgc 
C8G 13F GTGCATGCATCACGATGAgcgacaga C8G 13R TCATCGTGATGCATGCACtctgtcgc 
4.2 KODIRANJE INFORMACIJ 
Kodiranje informacij smo naredili s pomočjo programske opreme razvite v naši 
raziskovalni skupini. V prvem koraku se je datoteko oziroma tekst prevedlo v 7-bitni zapis. 
Nato se je na podlagi dolžine podatkovne enote DNA in dolžine prekrivajočega dela, 
določilo število potrebnih podatkovnih enot DNA za zapis informacij. 
Glede na število enot DNA na voljo (t.i. rezervoarja za sintezo podatkov) smo izračunali 
število možnih parcialnih permutacij enot DNA.  
Kodirali smo besedni niz »ZANPIRC«. Podatke smo zapisali v podatkovno enoto DNA 
sestavljeno iz 6 enot DNA, s prekrivajočim se delom dolžine 1 enote DNA. Enote DNA 
smo črpali iz rezervoarja za sintezo podatkov s 14 različnimi enotami DNA – 
oligonukleotidi. Da bi preprečili naključno povezovanje napačnih oligonukleotidov, smo 
reakcije sinteze nizov enot DNA izvajali v ločenih mikrocentrifugirkah. V koraku sinteze 
podatkovne enote DNA, smo željene nize enot DNA združili v eno reakcijo. 
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Niz »ZANPIRC« se v 7-bitnem binarnem sistemu prevede v zapis 
1011010100000110011101010000100100110100101000011, ki je dolg 49 bitov (7 črk x 7 
bitov = 49).  
Zaradi dolžine 6 podatkovnih enot DNA in prekrivajočega dela dolžine 1, se v eni 
podatkovni enoti podatki zapisujejo v treh odsekih dolžin 1-4-1; k = (kz-km-kz). 
Shema kodiranja poteka na podlagi parcialnih permutacij n = 14 DNA sekvenc. V prvi 
podatkovni enoti DNA lahko v prvo sekvenco (prvi odsek) zakodiramo 3 bite po 
naslednjem izračunu:  
Za prvi odsek (dolžina odseka k = 1) imamo po izračunu enačbe 8 na voljo 14 parcialni 
permutacij enot DNA.  
nPk = 
𝑛!
(𝑛−𝑘)!
 =
14!
13!
= 14 
Število bitov, ki jih lahko zapišemo na en odsek, je pridobljeno z izračunom entropije 
informacijskega vira.  
Za dan primer, je informacija, ki jo lahko nosi prvi odsek enaka H: 
H = log214 =3.807 
Zaokrožimo navzdol, zato izberemo eno (k) sekvenco in z njo zakodiramo 3 bite. Iz 
binarnega zapisa izberemo prve 3 bite (101). Jih prevedemo v decimalni sistem: 
1 0 1  
1x22 0x21 1x20 = 5 
101 je v decimalnem zapisu enaka številu 5. Iz rezervoarja sekvenc izberemo oligo 5, ki je 
6. po vrsti, saj so sekvence označene od 0-13. S tem smo določili prvo sekvenco v 
podatkovni enoti DNA - sekvenco 5. 
V drugem odseku, dolžine 4 (1-4-1), imamo na voljo le še 13 enot DNA – eno smo porabili 
v prvem koraku, znotraj ene podatkovne enote pa se sekvence ne smejo ponavljati. 
13P4 = 
13!
(13−4)!
 =
13!
9!
= 17 160 
 
Informacija, ki jo lahko nosi drugi odsek je: 
log217 160 = 14.066 
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Iz binarnega zapisa izberemo prvih 14 bitov (10101000001100). Jih prevedemo v 
decimalni sistem; 10101000001100=10764. Izbrati moramo 10 764. parcialno permutacijo, 
ki je na voljo.   
Ker v srednjem delu podatkovne enote razporejamo 4 sekvence in imamo na voljo še 13 
(sekvence od 13 do 6 in 4 do 0, sekvenco 5 smo že porabili) sekvenc.  
Število mest parcialne permutacije enako m = 4 (1-4-1). i je indeks, vsaka njegova vrednost 
predstavlja eno izmed mest parcialne permutacije. n = 13 (število enot DNA na voljo), 
i=indeks mesta (1-4) 
Primer za prvo mesto: 
∏ 𝑗
12
𝑗=10
 
Iz enačbe dobimo faktorje: 
12x11x10 = 1320; 11x10 = 110; 10 x 1 = 10 in 1 x 1 = 1 
 
10764 : 1320 = 8 + ostanek 204 – dobili smo zamik 8, izberemo 9. sekvenco po vrsti (0, 1, 
2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) 
204 : 110 = 1 + ostanek 94 – dobili smo zamik 1, izberemo 2. sekvenco po vrsti (0, 1, 2, 3, 
4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) 
94 : 10 = 9 + ostanek 4 - dobili smo zamik 9, izberemo 10. sekvenco po vrsti (0, 1, 2, 3, 4, 
5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) 
4 : 1 = 4 + ostanek 0 - dobili smo zamik 4, izberemo 5. sekvenco po vrsti (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 
7, 8, 9, 10, 11, 12, 13)  
V drugem delu prve podatkovne enote tako zakodiramo sekvence 9 1 12 6 v tem 
zaporedju.  
V tretjem odseku, dolžine 1 (1-4-1), imamo na voljo le še 9 enot DNA - (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 
7, 8, 9, 10, 11, 12, 13), ker smo v tej podatkovni enoti DNA, že porabili 5 enot DNA. – eno 
smo porabili v prvem koraku, znotraj ene podatkovne enote pa se sekvence ne smejo 
ponavljati. 
9P1 = 
9!
(9−1)!
 =
9!
8!
= 9 
Ker se nahajamo v tretjem odseku prve podatkovne enote (1) od števila parcialnih 
permutacij na voljo, odštejemo številko podatkovne enote. V tem primeru 9-1 = 8. 
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Informacija, ki jo lahko nosi tretji odsek je: 
log28 = 3 
V zadnjem delu prve podatkovne enote zakodiramo 3 bite, saj moramo iz 9 sekvenc z 
dolžino parcialne permutacije 9 razporediti eno sekvenco, prav tako moramo odšteti 
številko podatkovne enote (9-1) log28= 3.  
Iz binarnega zapisa izberemo prve 3 bite (111). Prevedemo jih v decimalni sistem 111 = 7 
in jih zapišemo v decimalni sistem.  
Izberemo  sekvenco 11, ki je 8. po vrsti - (0, 2, 3, 4, 7, 8, 10, 11, 13). S tem smo določili 
prvo sekvenco v podatkovni enoti – 11. 
Prva podatkovna enota DNA tako zapiše 20 bitov podatkov in je sestavljena iz oštevilčenih 
sekvenc 5 9 1 12 6 11. 
V drugi podatkovni enoti kodiranje podatkov zopet zapisujemo v treh delih 1-4-1, kar 
pomeni, da so podatki shranjeni v 6 sekvencah. Za razliko od prve podatkovne enote, kjer 
smo na prvo pozicijo kodirali podatke velikosti 3 bitov, pa moramo v drugi podatkovni 
enoti začeti z enako oštevilčeno sekvenco kot smo končali prvo podatkovno enoto – 11. 
Namen tega je oštevilčenje podatkovnih enot, hkrati pa nam omogoča ponovno uporabo 
vseh sekvenc, ki v tej podatkovni enoti še niso bile uporabljene. Prav tako v skrajnih delih 
vsake naslednje podatkovne enote ne smemo uporabiti robnih sekvenc (končnih ali 
začetnih) že kreiranih podatkovnih enot. Za sredinske dele druge podatkovne enote imamo 
na voljo torej sekvence (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13). 
V drugem delu druge podatkovne enote kodiranje podatkov nadaljujemo po enakem 
postopku.  
13P4 = 
13!
(13−4)!
 =
13!
9!
= 17 160 
log217160 = 14.066 
 
Ponovno lahko tukaj zapišemo 14 bitov. 
Iz preostale binarne informacije vzamemo 14 bitov (01010000100100) in jih prevedemo v 
desetiški sistem. 01010000100100 = 5156 
 
Enumeriramo parcialne permutacije.  
12x11x10 = 1320; 11x10 = 110; 10 x 1 = 10 in 1 x 1 = 1 
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5156 : 1320 = 3 + 1196 ostanka 
1196 : 110 = 10 + 96 ostanka 
96 : 10 = 9 + 6 ostanka 
6 : 1 = 6 + 0 ostanka 
Najprej izberemo 4. sekvenco (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13), nato 11. sekvenco 
(0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13), nato 10. po vrsti (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 
12, 13), na koncu pa izberemo še 7. sekvenco (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13). 
Drugi del druge podatkovne enote je tako kodiran s sekvencami 3 12 10 7. 
Za tretji del druge podatkovne enote postopek ponovimo. Ker imamo na voljo samo še 
sekvence (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13)  
 
9P1 = 
9!
(9−1)!
 =
9!
8!
= 9  
Na voljo imamo 9 parcialnih permutacij, tem pa odštejemo še zaporedno številko 
podatkovne enote DNA (2). 
log2  (9-2)  = 2.807 bita  Kodiramo 2 bita – 11 in ju zapišemo v decimalni sistem 11 = 3. 
Izberemo 4. sekvenco po vrsti (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13)–, sekvenco 4. 
Druga podatkovna enota je sestavljena iz sekvenc 11 3 12 10 7 4, skupaj zapisuje 16 bitov. 
Ker se je druga podatkovna enota končala s sekvenco 4, se mora tretja s to sekvenco začeti. 
Za kodiranje podatkov v srednjem delu tretje podatkovne enote nam ostanejo še sekvence 
(0, 1, 2, 3, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13).  
V tem koraku, dolžine 4 sekvenc, imamo na voljo le še 13 DNA sekvenc – eno smo 
porabili v prvem koraku, znotraj podatkovne enote DNA pa se sekvence ne smejo 
ponavljati.  
V drugem delu druge podatkovne enote kodiranje podatkov nadaljujemo po enakem 
postopku.  
13P4 = 
13!
(13−4)!
 =
13!
9!
= 17 160 
log217160 = 14.066 
 
 
Ponovno lahko tukaj zapišemo 14 bitov. 
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Iz preostale binarne informacije vzamemo 14 bitov (01001010000110) in jih prevedemo v 
desetiški sistem. 01001010000110= 4742 
Enumeriramo parcialne permutacije.  
12x11x10 = 1320; 11x10 = 110; 10 x 1 = 10 in 1 x 1 = 1 
Ker v srednjem delu podatkovne enote DNA razporejamo 4 sekvence in imamo na voljo še 
13 sekvenc (0, 1, 2, 3, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13). 
4742: 1320 = 3 + 782 ostanka izberemo 3. sekvenco po vrsti (0, 1, 2, 3, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 
12, 13) 
782 : 110 = 7 + 12 ostanka izberemo 7. sekvenco po vrsti (0, 1, 2, 3, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 
12, 13) 
12 : 10 = 1 + 2 ostanka izberemo 1. sekvenco po vrsti (0, 1, 2, 3, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 
13) 
2 : 1 = 2 + 0 ostanka izberemo 2. sekvenco po vrsti  (0, 1, 2, 3, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) 
Preostale sekvence s katerimi razpolagamo so  (0, 1, 2, 3, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13). 
9P1 = 
9!
(9−1)!
 =
9!
8!
= 9  
Na voljo imamo 9 parcialnih permutacij, tem pa odštejemo še zaporedno številko 
podatkovne enote DNA (3). 
log2 (9-3)=2.584 
Zakodiramo lahko 2 bita. V tretjem delu zadnje podatkovne enote zakodiramo preostale 
bite (00), ki predstavljajo število 0x21+0x20 = 0. Izberemo prvo (ničto) sekvenco po vrsti.  
Zadnja podatkovna enota je sestavljena iz sekvenc 4 3 9 1 5 0. Kodira 16 bitov podatkov. 
Vse podatke smo zapisali v treh podatkovnih enotah DNA: 
 5 9 1 12 6 11 
11 3 12 10 7 4 
4 3 9 1 5 0 
Shranili smo 49 bitov podatkov, preostanek pa smo zapolnili z dodatnimi 3 biti, ki ne 
nosijo informacij. 
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Pripadajoč izpis iz programske opreme: 
Starting binary, length 49 
1011010100000110011101010000100100110100101000011 
Encoding 3 bits (101, 5), with options 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 and 1 places, which 
encodes to 5 
Encoding 14 bits (10101000001100, 10764), with options 0 1 2 3 4 6 7 8 9 10 11 12 13 and 
4 places, which encodes to 9 1 12 6 
Encoding 3 bits (111, 7), with options 0 2 3 4 7 8 10 11 13 and 1 places, which encodes to 
11 
Encoding 14 bits (01010000100100, 5156), with options 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 12 13 and 4 
places, which encodes to 3 12 10 7 
Encoding 2 bits (11, 3), with options 0 1 2 4 5 6 8 9 13 and 1 places, which encodes to 4 
Encoding 14 bits (01001010000110, 4742), with options 0 1 2 3 5 6 7 8 9 10 11 12 13 and 
4 places, which encodes to 3 9 1 5 
Encoding 2 bits (00, 0), with options 0 2 6 7 8 10 11 12 13 and 1 places, which encodes to 
0 
First gluing data: 3 
Decoding braid 1 
Decoding braid 2 
Decoding braid 3 
Final binary, length 52 
ZANPIRC encoded as: 
5 9 1 12 6 11 
11 3 12 10 7 4 
4 3 9 1 5 0 
4.3 Sinteza podatkovnih enot s PCR  
Eskperimentalno je bilo potrebno narediti 3 podatkovne enote DNA, ki kodirajo besedo 
»ŽANPIRC«. Sinteza podatkovnih enot DNA je potekala sekvenčno – v prvem koraku so 
bile z oligonukleotidi (enota DNA) sintetizirani nizi enot DNA. Iz posamičnih nizov enot 
DNA smo nato v drugem koraku z reakcijo PCR sintetizirali podatkovne enote DNA.  
Seznam podatkovnih enot: 
• Podatkovna enota DNA 1: 5 9 1 12 6 11 
• Podatkovna enota DNA 2: 11 3 12 10 7 4 
• Podatkovna enota DNA 3: 4 3 9 1 5 0 
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4.4 SINTEZA NIZOV ENOT DNA 
Sinteza nizov enot DNA iz enot DNA (oligonukleotidov), je potekala za potrebo sinteze 
vseh treh podatkovnih enot DNA – nosilk informacij. Zaporedje nizov enot in podatkovnih 
enot DNA je opisano v preglednici 11. 
Preglednica 11: Oligonukleotidi, ki so bili uporabljeni za sintezo nizov enot DNA in zaporedje gradnikov 
podatkovnih enot DNA 
Ime podatkovne enote 
DNA 
Oznaka sekvence 
(niza enote DNA) 
Smiselni začetni 
oligonukleotid 
Protismiselni začetni 
oligonukleotid 
 C8G F5- C8G 9R C8G 5F C8G 9R 
 C8G F9- C8G 1R C8G 9F C8G 1R 
Podatkovna enota 1 C8G F1- C8G 12R C8G 1F C8G 12R  
 C8G F12- C8G 6R C8G 12F C8G 6R 
 C8G F6- C8G 11R C8G 6F C8G 11R 
 C8G F11- C8G 3R C8G 11F C8G 3R 
 C8G F3- C8G 12R C8G 3F C8G 12R 
Podatkovna enota 2 C8G F12- C8G 10R C8G 12F C8G 10R 
 C8G F10- C8G 7R C8G 10F C8G 7R 
 C8G F7- C8G 4R C8G 7F C8G 4R 
 C8G F4- C8G 3R C8G 4F C8G 3R 
 C8G F3- C8G 9R C8G 3F C8G 9R 
Podatkovna enota 3 C8G F9- C8G 1R C8G 9F C8G 1R 
 C8G F1- C8G 5R C8G 1F C8G 5R 
 C8G F5- C8G 0R C8G 5F C8G 0R 
4.4.1 Gelska elektroforeza nizov enot DNA 
Sinteza nizov enot DNA je bila potrjena z gelsko elektroforezo. Iz slike 10 je razvidno, da 
so bili vsi nizi enot DNA sintetizirani, prav tako so bili vsi med 35 in 50 baznimi pari, kar 
sovpada s pričakovanimi dolžinami naših sekvenc – 44 bp.  
Kljub temu, da je na sliki 10 v žepku 13. in 14. signal vzorca šibek, je le ta prave dolžine. 
Napako gre lahko pripisati slabši kombinaciji sekvenc ali pa napaki pri pipetiranju. Na 
podlagi teh rezultatov smo potrdili, da so začetni oligonukleotidi (enote DNA) sposobni 
sinteze nizov enot DNA, kljub njihovi kratki dolžini ter jih uporabili pri sintezi 
podatkovnih enot DNA. Za negativno kontrolo smo uporabili vzorec mešanice PCR brez 
začetnih oligonukleotidov. 
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Legenda: 1 - GeneRuler Ultra Low Range DNA Ladder; 2 - C8G F5- C8G 9R; 3 - C8G F9- C8G 1R; 4 - 
C8G F1- C8G 12R; 5 - C8G F12- C8G 6R; 6 - C8G F6- C8G 11R; 7 - C8G F11- C8G 3R; 8 - C8G F3- C8G 
12R; 9 - C8G F12- C8G 10R; 10 - C8G F10- C8G 7R; 11 - C8G F7- C8G 4R; 12 - C8G F4- C8G 3R; 13 - 
C8G F3- C8G 9R; 14 - C8G F9- C8G 1R; 15 - C8G F1- C8G 5R; 16 - C8G F5- C8G 0R; 17 - Negativna 
kontrola; 18 - GeneRuler Ultra Low Range DNA Ladder 
Slika 10: Rezultati 3 % agarozne gelske elektroforeze sintetiziranih nizov enot DNA 
4.5  SINTEZA PODATKOVNIH ENOT DNA 
Sinteza podatkovnih enot DNA je bila zadnji korak sinteze podatkov. V tej stopnji, smo 
vse nize enot DNA ene podatkovne enote DNA združili v mešanico in tako dobili t.i. 
mešanico nizov enot DNA, opisano v preglednici 13. Dodali smo tudi 6 μL neredčenih 
nizov enot DNA iz reakcije sinteze nizov enot DNA, njihovo zaporedje je navedeno v 
preglednici 12. 
Preglednica 12: Nukleotidno zaporedje uporabljenih robnih nizov enot DNA 
 
 
 
 
 
 
 
Preglednica 13: Sestava mešanice enot DNA in robnih nizov enot DNA, za reakcijo sinteze podatkovnih enot 
DNA. 
Ime Sestava podatkovne enote DNA Sestava robnih nizov enot 
DNA 
Podatkovna enota DNA 1 C8G F5-C8G 9R + C8G F9-C8G 1R +  
C8G F1- C8G 12R + C8G F12- C8G  6R 
+  C8G F6- C8G 11R 
C8G F5- C8G 9R in  C8G 
F6- C8G 11R 
Podatkovna enota DNA 2 C8G F11- C8G 3R +  C8G F3- C8G 12R 
+  C8G F12- C8G 10R +  C8G F10- C8G 
7R +  C8G F7- C8G 4R 
C8G F11- C8G 3R in  C8G 
F7- C8G 4R 
Podatkovna enota DNA 3 C8G F4- C8G 3R + C8G  F3- C8G 9R +  
C8G F9- C8G 1R +  C8G F1-  C8G 5R +  
C8G F5- C8G 0R 
C8G F4- C8G 3R in  C8G 
F5- C8G 0R 
Robni nizi enot 
DNA 
Zaporedje nizov enot DNA 
C8G F5-C8G 9R 
C8G F6-C8G 11R 
AACACTCGTCTCGACCATgcgacagaTCCTGCGCTTATCAGAGT 
TCTATGCGACCACTACGAgcgacagaAGTGTCCAGGATTGCATG 
C8G F11-C8G 3R 
C8G F7-C8G 4R 
AGTGTCCAGGATTGCATGgcgacagaTAACGTCGGCTACTCACA 
TCTATGCGACCACTACGAgcgacagaAGTGTCCAGGATTGCATG 
C8G F4-C8G 3R  
C8G F5-C8G 0R 
TCGTGTTAGTCCGTCAGTgcgacagaTAACGTCGGCTACTCACA 
AACACTCGTCTCGACCATgcgacagaGCAATTGATGGCGGTAGA 
  1    2     3    4    5     6    7     8     9   10   11  12  13  14  15  16   17  18 
   
300 bp→ 
200 bp→ 
150 bp→ 
100 bp→ 
75 bp→ 
50 bp→ 
35 bp→ 
25 bp→ 
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4.5.1 Gelska elektroforeza podatkovnih enot DNA 
Analiza sintetiziranih podatkovnih enot DNA na gelu je pokazala, da so vse podatkovne 
enote DNA bile uspešno sintetizirane. Prav tako so bili vsi pričakovane dolžine 154 bp. Pri 
3. podatkovni enoti DNA smo opazili tvorbo nespecifičnih produktov (slika 11, žepek 4), 
saj bi na podlagi načrtov eksperimenta pričakovali samo eno liso. 
 
Legenda: 1 - GeneRuler Ultra Low Range DNA Ladder; 2 – Podatkovna enota DNA 1; 3 – Podatkovna enota 
DNA 2; 4 – Podatkovna enota DNA 3; 5 – Negativna kontrola; 6 - GeneRuler Ultra Low Range DNA Ladder 
Slika 11: Rezultati 3 % agarozne gelske elektroforeze sintetiziranih podatkovnih enot DNA  
4.6 DEKODIRANJE INFORMACIJ 
4.6.1 Analiza sekvenc 
Produkte smo očistili in jih vse poslali na sekvenciranje, kljub temu, da sta na 
kromatogramu podatkovne enote DNA 3 bili dve lisi. Vsako sekvenco smo sekvencirali iz 
smiselne in protismiselne smeri. 
Na podlagi zaporedij posameznih nizov enot DNA smo sestavili zaporedja podatkovnih 
enot DNA. Pričakovana zaporedja podatkovnih enot DNA smo nato primerjali z 
dejanskimi rezultati sekvenciranja in prebrali sekvenco. Kodirne sekvence so označene z 
velikimi tiskanimi črkami, lepilne pa z malimi tiskanimi črkami. 
Pričakovano zaporedje prve podatkovne enote DNA je bilo  
AACACTCGTCTCGACCATgcgacagaTCCTGCGCTTATCAGAGTgcgacagaTCTGCAA
GCTGGAGTAGAgcgacagaACCGATACACGTCGTACAgcgacagaTCTATGCGACCAC
TACGAgcgacagaAGTGTCCAGGATTGCATG 
Pričakovano zaporedje druge podatkovne enote DNA je bilo  
AGTGTCCAGGATTGCATGgcgacagaTAACGTCGGCTACTCACAgcgacagaACCGAT
1      2      3      4      5      6 
   
300 bp→ 
200 bp→ 
150 bp→ 
100 bp→ 
75 bp→ 
50 bp→ 
35 bp→ 
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ACACGTCGTACAgcgacagaTCGCTAGAAGAGCAGAGTgcgacagaTGACAGAGCGTC
TATCGTgcgacagaTCGTGTTAGTCCGTCAGT 
Pričakovano zaporedje tretje podatkovne enote DNA je bilo  
TCGTGTTAGTCCGTCAGTgcgacagaTAACGTCGGCTACTCACAgcgacagaTCCTGCG
CTTATCAGAGTgcgacagaTCTGCAAGCTGGAGTAGAgcgacagaAACACTCGTCTCG
ACCATgcgacagaGCAATTGATGGCGGTAGA 
V povprečju smo iz vsake strani (smiselne in protismislene) prebrali polovico podatkovne 
enote DNA. Podatke smo nato primerjali med sabo in sestavili celotno sliko podatkovnih 
enot DNA. Po sestavljanju branja iz obeh strani in z upoštevanjem odčitkov z visoko 
kakovostjo, smo podatkovne enote prebrali, z brez ali manjšimi napakami v začetku 
sekvence (sliki 12 in 14). Izjema je bila druga podatkovna enota (slika 13), pri kateri je 
prišlo do napake med sekvenciranjem. 
Pričakovane sekvence smo prevedli v binarni zapis. 
 
Legenda: podatkovna_enotaDNA1b – sekvencirano z dodatkom začetnega oligonukleotida G8C 5F; 
podatkovna_enotaDNA1 – podatkovna enota DNA 1; podatkovna_enotaDNA1a - sekvencirano z dodatkom 
začetnega oligonukleotida G8C 11R 
Slika 12: Rezultati sekvenciranja podatkovne enote DNA 1 
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Legenda: podatkovna_enotaDNA2 – podatkovna enota DNA 2; podatkovna_enotaDNA2a - sekvencirano z 
dodatkom začetnega oligonukleotida G8C 11F 
Slika 13: Rezultati sekvenciranja podatkovne enote DNA 2 
 
 
 
Legenda: podatkovna_enotaDNA3b – sekvencirano z dodatkom začetnega oligonukleotida G8C 4F; 
podatkovna_enotaDNA3 – podatkovna enota DNA 3; podatkovna_enotaDNA3a - sekvencirano z dodatkom 
začetnega oligonukleotida G8C 0R 
Slika 14: Rezultati sekvenciranja podatkovne enote DNA 3 
4.6.2 Dekodiranje informacij 
Dekodiranje podatkov poteka na podlagi istega sistema kot kodiranje, le da postopek 
poteka v obratni smeri. 
Ponovno moramo poznati velikost rezervoarja sekvenc (r), število odsekov (k) in zaporedje 
vseh podatkovnih enot. 
Dekodiranje bom predstavil na podlagi enakega primera »ZANPIRC«, ki se v treh 
podatkovnih enotah po prevodu iz DNA zapiše kot: 
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5 9 1 12 6 11 
11 3 12 10 7 4 
4 3 9 1 5 0  
Prva podatkovna enota: 
Na prvi odsek v podatkovni enoti (5) smo razporedili eno sekvenco izmed 14 sekvenc.  
Izračunamo število parcialnih permutacij za ta odsek po enačbi 8. P = 14 in izračunamo 
število bitov (H) v tem odseku; H = log214 = 3,80. Zaokrožimo navzdol. H = 3, ta odsek 
kodira 3 bite. 
Poiščemo indeks sekvence v množici sekvenc s katero razpolagamo – indeks števila 5 je 
enak 5 in ga pomnožimo s številom parcialnih permutacij, ki so nam za to mesto na voljo 
(razporejamo 14 sekvenc na eno mesto, torej je število parcialnih permutacij enako 1. 
 
5 x 1(14 sekvenc razporejamo na eno mesto) = 5.  
Nato število 5 prevedemo v binarni zapis 5 = 1x22+0x21+1x20 = 101- šesto binarno število 
(0-5) 
Za naslednje štiri sekvence 9 1 12 6 smo izbirali med 13 možnimi sekvencami (0, 1, 2, 3, 
4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13). 13P4 = 17160; H = log2
13P4 =14,06. Zapisanih je bilo 14 
bitov. 
Za vsako izmed sekvenc določimo njen indeks: 
Indeks sekvence 9 je o1=8  (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13), število permutacij za 
to mesto, ki nam je na voljo (12x11x10). 
Indeks sekvence 1 je o2= 1 (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) število permutacij za 
to mesto, ki nam je na voljo (11 x 10). 
Indeks sekvence 12 je o3= 9 (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) število permutacij za 
to mesto, ki nam je na voljo (10). 
Indeks sekvence 6 pa je o4= 4 (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) število permutacij 
za to mesto, ki nam je na voljo (1). 
Vsakega izmed indeksov pomnožimo s pripadajočim številom permutacij in vsoto številk 
seštejemo. 
8 x 12 x 11 x 10 = 10560 
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1 x 11 x 10 = 110 
9 x 10 = 90 
4 x 1 = 4 
Vsota = 10560+110+90+4 = 10764, v binarnem zapisu 213x1 + 212x0 + 211x1 + 210x0 + 
29x1+28x0+27x0+26x0+25x0+24x0+23x1+22x1+21x0+20x0 = 10101000001100. 
Na zadnjem mestu v prvi podatkovni enoti je sekvenca 11 z indeksom oi = 7 (0, 1, 2, 3, 4, 
5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13).  
Ker razpolagamo z enim mestom je število permutacij, ki nam je na voljo enako 1. 
7 x 1 = 1x22+1x21+1x20 =111 
Prva podatkovna enota je tako dekodirana: (10110101000001100111). 
Za vsako naslednjo podatkovno enoto DNA postopek ponovimo. 
Podatkovna enota 2 je sestavljen iz 11 3 12 10 7 4. Prva sekvenca podatkov ne kodira, saj 
označuje vrstni red podatkovne enote. Zato jo iz dekodirnega postopka lahko odstranimo. 
Izračunamo koliko bitov je bilo zapisanih. 13P4 = 17160; H = log2
13P4 =14,06. Zapisanih je 
bilo 14 bitov. 
Ostanejo še 3 12 10 7 in 4. Vsako od njih indeksiramo. 
Indeks sekvence 3 je o1=3  (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13), število permutacij za 
to mesto, ki nam je na voljo (12x11x10). 
Indeks sekvence 12 je o2=10 (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) število permutacij za 
to mesto, ki nam je na voljo (11 x 10). 
Indeks sekvence 10 je o3=9 (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) število permutacij za 
to mesto, ki nam je na voljo (10). 
Indeks sekvence 7 pa je o4=6 (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) število permutacij 
za to mesto, ki nam je na voljo (1). 
 
(3) x 12x11x10 = 3960 
(10) x 11 x 10 = 1100  
(9) x 10 = 90 
(6) x 1 = 6 
Vsota = 3960+1100+90+6 = 5156, v binarnem zapisu 213x0 + 212x1 + 211x0 + 210x1 + 
29x0+28x0+27x0+26x0+25x1+24x0+23x0+22x1+21x0+20x0 = 1010000100100. 
Ugotovimo, da je zapisanih samo 13 bitov, ker v temu delu lahko kodiramo 14 bitov, na 
začetek dodamo še en bit 0 – to lahko naredimo saj z dodatkom 0-ga bita na začetek ne 
spremenimo številke. 
V zadnjem delu druge podatkovne enote nam ostane sekvenca 4, njen indeks pa je 3 (0, 1, 
2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13) število permutacij za to mesto, ki nam je na voljo (1). 
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Izračunamo število parcialnih permutacij. P = 8. Ker se nahajamo v zadnjem delu druge 
podatkovne enote izračunamo število zapisanih bitov; H = log2
 (nPk - e) = log2(8-2) = 2,58.  
 
Zapisali smo dva bita. 
 
(3) x 1 = 3 = 1x21+1x20 = 11 v binarnem zapisu.  
 
Popolna sekvenca druge podatkovne enote je tako 0101000010010011. 
Tretjo podatkovno enoto DNA (4 3 9 1 5 0) prevedemo po enakem postopku. Prvi del 
ponovno nima vsebinske vrednosti, 4 – s tem označimo vrstni red podatkovne enote. 
Prevod osrednjega (3 9 1 5) dela:   
Indeks sekvence 3 je o1=3  (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13), število permutacij za 
to mesto, ki nam je na voljo (12x11x10). 
Indeks sekvence 9 je o2=7 (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13), število permutacij za to 
mesto, ki nam je na voljo (11 x 10). 
Indeks sekvence 1 je o3=1 (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13), število permutacij za to 
mesto, ki nam je na voljo (10). 
Indeks sekvence 5 pa je o4=2 (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13), število permutacij 
za to mesto, ki nam je na voljo (1). 
 
Vsakega izmed indeksov pomnožimo s pripadajočim številom permutacij in vsoto številk 
seštejemo. 
(3) x 12 x 11 x 10 = 3960 
(7) x 11 x 10 = 770 
(1) x 10 = 10 
(2) x 1 = 2 
Vsota = 3960 + 770 + 10 + 2 = 4742, v binarnem zapisu 213x0 + 212x1 + 211x0 + 210x0 + 
29x1+28x0+27x1+26x0+25x0+24x0+23x0+22x1+21x1+20x0 = 1001010000110.  
 
Ugotovimo, da je zapisanih samo 13 bitov, ker v temu delu lahko kodiramo 14 bitov, na 
začetek dodamo še en bit – 0. Osrednji del tretje podatkovne enote kodira 
01001010000110. 
Na zadnjem mestu v tretji podatkovni enoti je sekvenca 0 z indeksom  0 (0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 
7, 8, 9, 10, 11, 12, 13). Vemo, da lahko kodira le 2 bita, zato je prevod v bitni zapis 
0x21+0x20 = 0. 
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Popoln prevod podatkovnih enot DNA v bite je  
1011010100000110011101010000100100110100101000011000. Presežno smo zapisali 3 
bite (000), ki jih ob branju odstranimo.  
4.6.3 Efektivna Shannonova kapaciteta 
Ob upoštevanju, da smo zapisali 49 bitov v 444 nt (3 podatkovne enote DNA, dolžine 148 
nt) je efektivna Shannonova kapaciteta našega zapisa 49 bit / 444 nt = 0,11 bit/nt 
4.7 PODJETNIŠKI DEL 
4.7.1 Ozadje 
Za namene magistrske naloge smo se odločili, da predvidimo ustanovitev podjetja, ki kot 
glavni produkt prodaje uporablja našo metodo za shranjevanje podatkov v DNA.  
Delno smo potrdili delovanje našega dokaza koncepta (proof-of-concept, POC) v 
laboratorijskih pogojih, v časovnem obdobju leta in pol (slike 12, 13 in 14). Študija 
izvedljivosti je pokazala, da je naša tehnologija za shranjevanje digitalnih podatkov v DNA 
ne le izvedljiva, temveč tudi prilagodljiva in za več redov dostopnejša od sedanjega 
znanstvenega zlatega standarda. Razvili smo nov algoritem za kodiranje podatkov, ki nam 
omogoča uporabo vnaprej pripravljenih fragmentov DNA, za namen shranjevanja 
digitalnih podatkov.  
Doseženih je bilo več mejnikov – delen laboratorijski dokaz koncepta za branje in 
shranjevanje podatkov v DNA. Podana je bila prijava patenta in vzpostavljena so bila 
partnerstva s podjetji in raziskovalnimi ustanovami. Trenutno smo v procesu rekrutiranja 
novih članov ekipe in zbiranju finančnih sredstev za pospešitev razvoja produkta in 
izdelavo t.i. minimalno sprejemljivega produkta (minimum viable product, MVP). Začetek 
prodaje pričakujemo v ali po fazi razvoja MVP.  
4.7.1.1 Struktura podjetja 
V kolikor bi podjetje ustanovili, bi optimalen način registracije bil v obliki d.o.o. (družba z 
omejeno odgovornostjo) v Republiki Sloveniji. 
4.7.2 Problematika 
Človeštvo proizvaja podatke izjemno hitro. Po podatkih Domo Inc. (2017), smo v letu 
2017 vsak dan proizvedli 2,5 kvintilion bajtov podatkov, do leta 2020 pa ocenjujejo, da 
bodo za vsako osebo na svetu vsako sekundo ustvarili 1,7 MB podatkov. Večina 
proizvedenih podatkov je shranjena na trdih diskih, flash diskih in, za dolgoročno 
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shranjevanje, na magnetnih trakovih. Zaradi omejitev prej omenjenih medijev za 
shranjevanje podatkov, verjamemo, da obstoječe rešitve arhivskega shranjevanja podatkov 
ne naslavljajo celostno. 
Magnetni trak velja za zlati standard arhiviranja podatkov. Vendar pa imajo magnetni 
trakovi za potrebe dolgoročnega arhiviranja kar nekaj pomanjkljivosti. Vsi proizvedeni 
podatki bodo, tudi na arhivskih medijih (magnetni trakovi), ostali berljivi le 15-30 let. Še 
več, podatki, ki so shranjeni na magnetnih trakovih, zahtevajo nadzor vlažnosti in 
temperature - idealno okrog 25 stopinj celzija in relativno vlažnost od 40 do 60%, kar 
porabi veliko električne energije, zasede veliko fizičnega prostora (podatkovni centri) in 
surovin za izdelavo trakov („Causes of magnetic tape failure“, b. d.). Človeška delavna sila 
ali dragi stroji so potrebni tudi za ponovno zapisovanje podatkov vsakih nekaj desetletij. 
Navedena problematika podatkovnih centrov pa se v praksi pretvori v velik ekološki odtis 
in visoke stroške podatkovnih centrov – podatkovni centri zahtevajo energijo, ogrevanje, 
hlajenje, poleg tega pa ponovno beleženje podatkov povzroči dodatne proizvodne in 
ekološke stroške (Buffington in Demattia, 2016). 
Primerjava med sistemom magnetni trak tipa LTO (ang. Linear Tape-Open) in diskovnim 
sistemom za shranjevanje podatkov je prikazana na v preglednici 14 (Buffington in 
Demattia, 2016). Za primerjavo; shranjevanje podatkov v DNA, po zapisu podatkov, vse 
do branja ne povzroča dodatnih stroškov. 
Preglednica 14: Primerjava stroškov med sistemom LTO in diskovnim sistemom za 1 petabajt (103 TB) 
podatkov 
Kategorija Magnetni trakovi LTO-
6 (USD) 
Trdi diski (USD) Sklopljena rešitev - trdi 
diski/Oblak  (USD) 
Strojna oprema 496 396 3 893 830 2 858 598 
Programska oprema 210 000 172 894 172 894 
Mediji za shranjevanje 120 710 2 159 881 1 727 905 
Oblak 0 0  356 248 
Infrastruktura 527 547 982 403 787 429 
Vzdrževanje in podpora 85 248 1 705 537 1 291 441 
Osebje 910 000 6 779 500 5 960 500 
Migracija podatkov 20 284 174 640 139 712 
Dostop do podatkov 40 915 40 915 606 028 
Cena 10-letne hrambe 2 411 099 16 808 264 13 900 747  
4.7.2.1 Edinstvena ponujena vrednost 
- Obstojnost: podatki, shranjeni v DNA, lahko ostanejo shranjeni več kot dva milijona 
let (Grass in sod., 2015), ne nekaj desetletij. Potencialne stranke bi lahko odpravile potrebo 
po ponovnem zapisovanju svojih podatkov vsakih 30 let, kar bi pomenilo znatno 
zmanjšanje stroškov shranjevanja podatkov in obstojnost shranjenih podatkov. 
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- Volumetrično shranjevanje podatkov: DNA kot medij za shranjevanje podatkov 
praktično ne potrebuje fizičnega prostora. Teoretično bi en gram DNA teoretično vseboval 
455 eksabajtov (Church in sod., 2012). Čeprav je teoretično število izračunano v idealnih 
pogojih, pa tudi precej manj optimizirana tehnologija shranjevanja v DNA presega gostoto 
shranjevanja katere koli tehnologije, ki je trenutno na trgu. To pomeni, da bodo podjetja 
prihranila stroške najema fizičnega prostora. 
- Podvajanje podatkov: kopiranje podatkov shranjenih na DNA se lahko izvede v nekaj 
urah, praktično neodvisno od velikosti baze podatkov s pomočjo uporabe reakcije PCR. Ta 
hitrost je neprimerljivo višja od hitrosti klasičnega kopiranja baz podatkov. Potencialne 
stranke imajo možnost kopije celotnih centrov arhivskih podatkov v nekaj urah in ne 
tednih. 
- Uporaba energije: po kodiranju podatkov v DNA vijačnici stroškov shranjevanja 
praktično ni. Liofilizirana DNA je lahko shranjena na sobni temperaturi, zato je energetska 
potreba za shranjevanje že zapisanih podatkov praktično minimalna. 
- Varnost pred zastarelostjo: zaradi konstantnega napredka v svetu računalništva, 
starejši sistemi za shranjevanje podatkov niso več kompatibilni z novejšimi standardi za 
shranjevanje podatkov. Nasprotno, pa bo tehnologija branja in zapisovanja DNA že zaradi 
samih potreb sintetične biologije in medicine znatno napredovala, DNA, kot nosilka 
informacij pa ne bo postala zastarel medij za shranjevanje podatkov. 
- Elektro-magnetna varnost: podatki shranjeni v DNA so varni pred pojavi magnetizma, 
kar prispeva k splošni obstojnosti podatkov. Zaradi majhne velikosti molekule DNA pa le 
to enostavno ščitimo pred sevanjem beta- in gama-žarkov. 
- Šifriranje in varnost podatkov – zaradi biološke komponente je mogoče uporabiti še 
dodatne ravni šifriranja podatkov. Poleg tega pa podatki v DNA potrebujejo še dodatna 
znanja za branje in interdisciplinarno ekipo . 
Navedene edinstvene ponujene vrednosti ustvarjajo platformo za arhiviranje podatkov, ki 
dolgoročno zmanjšuje stroške shranjevanja podatkov in izboljša trenuten način 
shranjevanja podatkov. 
4.7.3 Opis produkta 
4.7.3.1 Opis tehnologije 
Tehnologijo smo razvili s povezavo idej iz biologije in računalništva z namenom 
shranjevanja digitalnih podatkov v DNA. Naša bistvena izboljšava v primerjavi s 
konkurenco je, da podatkovno enoto DNA gradimo s povezovanjem oligonukleotidov, v 
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nasprotju z povezovanjem posamičnih nukleotidov v daljše verige, kot to počne klasična 
kemijska sinteza DNA.  
Zato nam naša metoda omogoča, uporabo vnaprej izdelanih oligonukleotidov ter 
posledično nudi možnost shranjevanja podatkov brez potrebe po sintezi novih DNA verig 
pri vsakemu zapisu podatkov. Zaradi tega smo lahko cenejši in učinkovitejši od 
zapisovanja podatkov s kemijsko sintezo, saj je trenutno sinteza DNA najdražji del pri 
shranjevanju podatkov v DNA. Naša tehnologija zato omogoča kodiranje digitalnih 
podatkov v DNA brez večjih napredkov v tehnologiji sinteze DNA. 
Rast trga sintetične biologije je posledica razvoja dveh tehnologij – branja – sekvenciranja 
in zapisovanja – sinteze DNA. Z razvojem tehnologije in državnimi iniciativami (Human 
genome project), je sekvenciranje postalo zanemarljivo poceni – genom lahko namesto za 
3 milijarde USD, kot je bila cena prvega genoma leta 2003, preberemo za manj kot 1000 
USD v letu 2019. Hkrati pa zapisovanje DNA ni doseglo ekvivalentnega razvoja in je še 
vedno predrago za sintezo daljših verig DNA, potrebnih za shranjevanje podatkov. 
Za uporabo DNA kot poceni medija za shranjevanje podatkov, je tako potreben razvoj 
obeh naštetih tehnologij. Medtem, ko je cena branja DNA nizka (branje podatkov, 3 x 109 
nt za 1000 USD), cena sinteze ne omogoča pisanja večje količine podatkov v DNA. Za 
primerjavo, ob teoretični kapaciteti shranjevanja dveh bitov v enem nukleotidu, lahko en 
megabajt zapišemo s sintezo okrog 4 x 106 nukleotidov, cena enega baznega para pa se v 
trenutku pisanja giblje okrog 0,09-0,12 USD pri podjetju Twist Bioscience, (3x109 nt za 
2,7 x 108 USD pri upoštevanju cene 0,09 USD na bp) (Leproust, 2019). Glede na trenutno 
stanje razvoja v sintezi DNA, so kratkoročne spremembe v ceni sinteze malo verjetne. 
Naša tehnologija je bila zato razvita upoštevajoče visokih cen sinteze DNA. 
Glavna lastnost naše tehnologije je tako poceni sinteza knjižnice osnovnih gradnikov, ki jih 
lahko ponovno uporabljamo v različnih konfiguracijah. To pomeni, da vsakič, ko želimo 
shranjevati podatke, preprosto izberemo in zmešamo prej narejene gradnike, brez potrebe 
po vnovični sintezi gradnikov. Rešitev pri načrtovanju kodiranja uporablja pametne 
algoritme, ki nas naredijo manj dovzetne za visoke cene sinteze DNA. 
Za delovanje naše tehnologije prav tako nismo odvisni od napredka drugih tehnologij (npr. 
cenejša sinteza DNA), saj moramo za dosego stopnje minimalno sprejemljivega produkta 
le povezati že obstoječe tehnologije. V praksi to pomeni, da je večina tehnologij, katerih 
uporabo načrtujemo v končnem izdelku že bila razvita, komercialno dostopna ali pa 
opisana v znanstvenih člankih. Primer tega je sonično pipetiranje, ki omogoča pipetiranje 
nanoliterskih volumnov (Labcyte Echo 550 – pipetiranje volumnov od 2,5 nL). Prav tako 
je član naše ekipe že delal v razvoju programske opreme za robotsko pipetiranje.  
Naša naloga pri pripravi produkta je, da te tehnologije preizkusimo in povežemo v končen 
produkt za sintezo podatkovnih molekul DNA. 
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4.7.3.2 Stopnja pripravljenosti tehnologije (TRL) 
V trenutni fazi razvoja imamo delujoč laboratorijski dokaz o delovanju koncepta. Uspešno 
smo zapisali in brali okrog 100 bitov digitalnih podatkov iz molekule DNA. Delujoč 
koncept ima možnost izboljšave in nadgradnje na področju in silico metod in metod 
molekularne biologije na podlagi podatkov iz znanstvene literature (glej Diskusijo). 
Na podlagi lestvice stopnje pripravljenosti tehnologije ocenjujemo, da smo na stopnji 5. 
Dokazali smo, da naša tehnologija deluje in, da je mogoče kodirati digitalne podatke v 
DNA, potrebna pa je še povezava relevantnih tehnologij v končni produkt in optimizacija. 
Programska oprema, ki nam omogoča spremembo parametrov, ovrednotenje in testiranje 
njihovega vpliva na naš končni produkt in silico, je že razvita. To pomeni, da je podlaga za 
nadaljnje izračune potrebne za razvoj tehnologije že narejena in je pripravljena za proces 
izdelave prototipa. Glede na to, da je programiranje in razvoj programske opreme potekal v 
naši skupini, ne pričakujemo, da nam bo razvoj programske opreme povzročal probleme. 
Ker je večina tehnoloških napredkov za potrebe končnega prototipa že bila narejena s 
strani drugih podjetij, ki delujejo na področju sintetične biologije, je naš glavni cilj 
povezati ustrezne tehnologije v enotno rešitev - prototip. 
V inkubacijskem obdobju bo imelo naše podjetje dva cilja; v prvi stopnji bomo preverili ali 
je naš dokaz koncepta mogoče učinkovito razširiti (scale-up). To pomeni, da bomo razširili 
zbirko naših osnovnih gradnikov in preverili njihovo delovanje v večjem obsegu. 
Dejavnosti te stopnje razvoja se bodo izvajale v laboratoriju in bodo dale močne in 
praktične podatke, na podlagi katerih bomo lahko načrtovali naslednje korake razvoja. 
Naš drug cilj je raziskati, dokazati in zagotoviti, da je zmanjšanje volumna sintezne 
reakcije z malo ali brez prilagoditev trenutne tehnologije, ki je komercialno dostopne na 
trgu sintetične biologije, mogoče. Za doseganje naše edinstvene ponovljene vrednosti 
(stroškovne učinkovitosti), bomo morali volumen reakcije zmanjšati iz mikro- v nano-
litrski nivo.  
Preučili bomo tudi možnost zmanjšanja uporabe plastike in znižanje stroškov za reagente 
in potrošno blago in s tem omogočili razvoj resnično zelene in poceni tehnologije. 
Cilj po dosegu teh mejnikov, je izdelava prototipa tehnologije ter čimprejšnji vstop na trg. 
Z ustreznim dodatnim financiranjem pa lahko dosežemo TRL stopnje 8 ali 9 v letu in pol. 
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4.7.3.3 Strategija raziskav in razvoja 
Strategija razvoja je zastavljena v treh ločenih fazah. 
Faza 1.) Izboljšan dokaz koncepta - V okviru te faze bo izboljšan dokaz koncepta potrjen v 
laboratoriju. Gradniki DNA bodo zasnovani računalniško s poudarkom na optimalnem 
poteku reakcije. Gradniki bodo nato testirani v laboratoriju. Ta stopnja bo služila kot 
podlaga za naslednjo stopnjo, kjer bodo preverjene fizične volumske omejitve reakcij. V 
tej fazi bomo potrebovali dostop do osnovne laboratorijske opreme (pipete, PCR naprave, 
elektroforezne kadičke in osnovne reagente). Sredstva bodo porabljena za delo, reagente in 
naročanje oligonukleotidov. Delo bo opravljeno v podjetju. Prav tako bo potekal razvoj 
dodatnih programskih rešitev za potrebe načrtovanja sekvenc. Ta faza bo zahtevala 
približno 1 osebo zaposleno s polnim delavnim časom, predvidoma pa bo trajala 4 mesece. 
Naloge te faze so razdeljene na naslednji način:  
• Oblikovanje sekvenc – že izdelane sekvence DNA so osrednji element našega koncepta. 
Racionalni računalniški pristop se bo uporabljal pri načrtovanju zaporedja za zagotavljanje 
optimalnega zlaganja naših sekvenc. Delovanje sekvenc (učinkovito zlaganje) bo 
eksperimentalno preverjeno tudi v laboratoriju. 
• Sinteza – oligonukleotidi bodo naročeni pri zunanjem izvajalcu. Testirali jih bomo v 
laboratoriju, protokol za sintezo pa bomo optimizirali na podlagi eksperimentalnih 
rezultatov. Ta naloga bo nato služila kot osnova za fazo zmanjšanja volumna. 
Faza 2.) Glavni cilj druge faze razvoja bo zmanjšanje volumna reakcije - od mikro- do 
nanolitrske reakcije ter raziskava tehnologij za učinkovito prenašanje tekočin (t.i. liquid 
handling) tehnologij. Ta faza je bistvenega pomena za doseg naše edinstvene ponujene 
vrednosti – nizke cene. Po naših predhodnih raziskavah pričakujemo, da bomo lahko 
zmanjšali reakcijski volumen za 1000-krat in poiskali način, da ne uporabljamo plastičnih 
potrošnih materialov (npr. mikrotitrske plošče, nastavki za pipete).  
Znanje pridobljeno v tej fazi bo prav tako služilo kot dodatek k temeljnemu razumevanju 
področja sintezne biologije in manipulacije majhnih volumnov DNA. Pridobili bomo tudi 
strokovno znanje za svetovanje potencialnim strankam, ki delujejo na podobnih področjih 
sintezne biologije. 
• Sinteza in branje majhnih volumnov DNA – določili bomo mejo reakcijskega volumna za 
sintezo in branje DNA. Podatki pridobljeni v tej fazi bodo prav tako uporabni za določitev 
tehnologij, ki jih bomo uporabili v procesu razvoja prototipa. Delo bo potekalo v obliki 
raziskovanja – pregled literature in laboratorijska potrditev delovanja reakcij majhnega 
volumna. 
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• Raziskava tehnologije – izveden bo pregled literature tehnologij na trgu, prednosti in 
omejitve tehnologij pa bodo upoštevane pri nadaljnjem odločanju o razvoju in pri gradnji 
prototipa.  
• Raziskava tehnologije avtomatskih pipetirnih postaj - določena bo najprimernejša 
tehnologija za pipetiranje s tekočinami v nizkih volumnih. To bo vključevalo raziskave 
komercialnih tehnologij, kot so mikrofluidika, sonične pipetirne postaje in tehnologije PCR 
v nizkih volumnih in tehnologij opisanih v znanstvenih člankih. 
• Raziskave avtomatizacije – opisane bodo specifikacije za tehnologije, ki bodo 
uporabljene v procesu sinteze (prototipu) - ta stopnja bo vključevala tudi pregled možnosti 
avtomatizacije in oceno stroškov prototipa.  
Ta faza bo izvedena v laboratoriju, kjer pričakujemo uporabo enakih virov kot v prvi fazi 
(pipeti, PCR, elektroforezna komora in kemikalije). Poleg tega bodo opravljene tudi 
teoretične raziskave. V tej fazi bo prav tako potrebno delo dveh polno zaposlenih oseb s 
primernim znanstvenim profilom, predvidoma bo trajala 4-6 mesecev. 
Faza 3.) Razvoj prototipa in poslovni razvoj: V zaključni fazi bo načrtovan osnutek našega 
prototipa, razvit na podlagi podatkov pridobljenih v prejšnjih dveh stopnjah. Ta stopnja naj 
bi zagotovila realne in končne ocene stroškov, cene in nam dala jasno razumevanje o tem 
koliko dodatnih sredstev bomo potrebovali za razvoj produkta. Ta faza bo potekala pred 
vstopom na trg.  
Glavni poudarek bo na oblikovanju odnosov s ključnimi osebami v industriji, ki odločajo o 
implementaciji tehnologij v podjetja. Dodatno bomo začeli tudi zbirati dodatna sredstva 
preko tveganih skladov, angelskih vlagateljev ali dodatnih razpisov. V tej fazi bo prav tako 
potrebno delo treh polno zaposlenih oseb, dve za delo na raziskavah in razvoju, ena pa za 
delo v poslovnem razvoju. Faza bo predvidoma trajala 6-8 mesecev. 
4.7.3.4 Intelektualna lastnina 
Razvita tehnologija je zaščitena s pravnimi sredstvi. Na Evropsko patentno pisarno (EPO, 
European Patent Office) smo vložili patentno prijavo. 
Ob podelitvi bo patent predvidoma nadaljeval prijavo po poti PCT - o tem se bo odločalo 
na podlagi financiranja, saj je patentiranje po poti PCT drago. Predvidoma bo patent 
registriran v vseh večjih trgih (Evropska unija, ZDA, Kitajska in Avstralija). 
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4.7.4 Analiza trga 
4.7.4.1 Kontekst 
Podatki do katerih uporabniki redno dostopajo so shranjeni v medijih srednje in visoke 
kapacitete, ki so stalno priklopljene na napajanje – npr. trdi diski, bliskovitih pogonih in 
podobno. Ko se podatki dostopajo manj pogosto, potujejo navzdol po hierarhični shemi 
shranjevanja podatkov. To pomeni, da se podatki, do katerih uporabniki ne dostopajo 
redno – npr. varnostne kopije, arhivski podatki, shranjujejo na magnetnih trakovih. do 
katerih se dostopa le v redkih primerih npr. obnovitvi varnostnih kopij ali pa ponovnem 
presnemavanju vsakih 30 let.  
Izguba podatkov ni tako redek pojav kot se morda zdi, prav tako je potrebno predvidevati, 
da imajo poleg cene infrastrukture za shranjevanje podatkov ceno tudi shranjeni podatki na 
medijih – potencialno vrednost podatkov je zato potrebno ovrednotiti na podlagi stroška, ki 
nastane ob izgubi le teh. 
Medtem, ko je stroške izgube težko oceniti, pa bi morali sigurno vsebovati ceno pridobitve 
podatkov (npr. stroške raziskav ali stvaritve umetnin) in subjektivno vrednost, ki se jo 
mora oceniti na podlagi samega podatka o katerem govorimo. Zaradi potencialnih stroškov 
izgube imajo podjetja visoko spodbudo, da denar vlagajo v zagotavljanje podatkovne 
varnosti (Rosenthal, 2017). 
Medtem ko je bil trg arhiviranja podatkov običajno zelo segmentiran - vsaka banka, 
zdravstvena ustanova ali zavarovalnica je morala imeti svojo infrastrukturo za shranjevanje 
arhivskih podatkov, pa se je ta v zadnjih letih precej skrčil na večje ponudnike 
shranjevanja podatkov v oblaku (ang. cloud providers), saj so manjša podjetja shranjevanje 
podatkov v večini prenesla na ponudnike shranjevanja podatkov. To pomeni, da je 
komercialen trg omejen na nekaj, razmeroma velikih, ponudnikov shranjevanja digitalnih 
podatkov in ponudnikov digitalnih storitev, npr. podjetja, kot so Google, Facebook in 
podobno. Ta podjetja morajo imeti optimiziran način arhiviranja svojih baz. Trenutno 
uporabljajo magnetne trakove ali druge rešitve za arhivsko shranjevanje podatkov in s tem 
zagotavljajo varno shranjevanje svojih podatkov. 
Skoncentriran trg bi lahko od nas zahteval visoko investicijo časa, saj so večja podjetja 
običajno previdna z adaptacijo novih tehnologij, ta problem bi lahko naslovili s 
partnerstvom pred prodajo samega produkta. Nacionalni arhivi, vlade, obrambne agencije 
in nacionalne knjižnice, so še en segment, ki ima velike potrebe po shranjevanju arhivskih 
podatkov. 
Na podlagi raziskave internetih virov, pa podjetja trenutno niso zadovoljna z obstoječimi 
rešitvami za arhiviranje podatkov in že vlagajo denar v raziskavo različnih rešitev - med 
njimi je tudi shranjevanje podatkov v DNA. 
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Poleg ugodnih pogojev na trgu – torej želji po novih rešitvah, pa je vizija Evropske unije 
prav tako usklajena s prehodom na trajnostno tehnologijo in t.i. bioekonomijo.  
Shranjevanje podatkov zahteva kompatibilnost z mnogimi standardi (večinoma ISO in 
lokalnimi standardi). Certifikacija na začetku poslovanja bi lahko pomenila velik strošek. 
Vendar pa je potrebno vedeti, da je certifikacija običajno stvar ponudnika in ne 
proizvajalca opreme za shranjevanje podatkov. V našem primeru to pomeni, da bo moralo 
večino skladnosti s standardi zagotavljati podjetje, ki bo shranjevanje podatkov tržilo in ne 
mi, kot podjetje, ki medij proizvaja. Ne glede na standard pa je certifikacija običajno 
vezana na implementaciji pravil in postopkov, ne pa samih tehnologij.  
Dodatno, vsak, ki se ukvarja s shranjevanjem in manipulacijo podatkov v EU mora 
zagotoviti skladnost z GDPR predpisi (GDPR, Splošna uredba EU o varstvu podatkov, 
ang. General Data Protection Regulation) – DNA kot medij za shranjevanje bi lahko 
zagotovilo dodatne varnostne plasti shranjevanja. To pomeni, da je skladnost z GDPR 
pravili pri arhiviranju z DNA še lažja.   
4.7.4.2 Velikost trga 
Trg za arhiviranje podatkov je ogromen. Na podlagi raziskave, ki jo je opravila skupina 
Radicati (Email in sod., 2013), bo celoten trg za arhiviranje podatkov presegel 5,5 
milijarde USD do konca leta 2019. Ta številka, naj bi se povečala do 8,8 milijarde USD do 
leta 2022. Medtem, ko napovedana letna rast trga variira v različnih analizah, pa je 
pričakovan CAGR (CAGR, Skupna letna stopnja rasti, ang. Compound annual growth rate) 
(Radicati group, Research and Markets) med 8 – 11 %. Še več, na podlagi poročila LTO 
Program Technology Provider Companies je bilo v letu 2017 dobavljenih rekordnih 108 
457 petabajtov (PB) kapacitete magnetnih trakov, kar je 12,9 % več kot v prejšnjem letu - z 
oceno 0,02 USD / GB je bila samo vrednost prodanih magnetnih trakov 2,2 milijarde USD. 
Te napovedi so skladne tudi z dvema trendoma v tehnologiji. Človeštvo proizvaja podatke 
z izjemno hitrostjo, le te pa je potrebno arhivirati in shraniti na dolgi rok. Hkrati pa je z 
napredki na področju strojnega učenja, umetne inteligence in uporabe velike količine 
podatkov, postalo jasno, da je napovedovanje kateri podatki bodo v prihodnosti uporabni 
težko, zato je najboljša rešitev, da shranjujemo čim več. Na podlagi tega se oblikuje tudi 
trg, ki se bo v bližnji prihodnosti tudi eksponentno hitro širil. Še več, trg arhivskega 
shranjevanja podatkov se širi tudi zaradi zakonodaje na področju shranjevanja podatkov – 
medicinski podatki, bančništvo, zavarovalniški podatki in arhivsko gradivo je potrebno 
obdržati veliko časa, včasih tudi brez jasno začrtanih pravil. To pa lahko postane 
problematično pri uporabi tehnologije kot je magnetni trak, ki podatke hrani samo do 30 
let. 
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Večina trga skoncentrirana na: EU (Velika Britanija, Nemčija), Severno Ameriko (Kanada, 
ZDA) in Azijo (Kitajska, Indija, Japonska). To so države, ki imajo večino večjih 
podatkovnih centrov, in posledično zahtevo po arhivskemu shranjevanju podatkov. 
Pričakujemo, da bo naša tehnologija na trg prodrla v dveh fazah. V začetku bo tehnologija 
naslavljala predvsem zelo specifične potrebe – manjše količine arhivskih podatkov, ki pa 
bodo imeli potrebo po shranjevanju več stoletij. To pomeni, da bo hierarhija 
računalniškega spomina dobila še eno stopnjo, dolgoročno shranjevanje digitalnih 
podatkov na DNA. V tem času se bomo osredotočili na nekaj največjih akterjev - ki bi vsaj 
eksperimentalno na začetku uporabljali našo rešitev. To so Amazon Web Services, Google 
Cloud in Microsoft Azure, ki predstavljajo večino podatkov, shranjenih na internetu - in 
potrebujejo lasten arhiv / varnostne kopije. Kasneje, ko tehnologija postane bolj sprejeta pa 
je naše dolgoročno pričakovanje, da bo večina arhivskih podatkov shranjena na medijih, ki 
temeljijo na DNA, ki bo nadomestila magnetne trakove v celoti. 
4.7.4.3 Segmentacija trga   
Velika podjetja: arhiviranje podatkov je potrebno za vsa večja podjetja, ki shranjujejo 
svoje podatke. Zaradi visokih cen razvoja in vzdrževanja lastne infrastrukture pa so ta 
podjetja svoje podatke večinoma začela shranjevati z različnimi ponudniki shranjevanja 
podatkov – npr. Amazon Web Services, Google Cloud in Microsoft Azure. Zaradi tega 
pojava, se je trg skrčil na nekaj relativno velikih akterjev, to so ponudniki shranjevanja 
podatkov in ponudniki digitalnih  (Google, Facebook ipd.), ki trenutno uporabljajo 
magnetne trakove ali podobne sub-optimalne  rešitve, da zagotovijo varno shranjevanje 
njihovih podatkov. 
Zaradi tega je največji potencialni segment prodaje med podjetji (B2B, ang. business to 
business), ki ima ključne akterje z visoko kupno močjo. Omeniti je potrebno, da čeprav so 
velika podjetja navadno zainteresirana za novejšo tehnologijo, pa je popoln prehod 
kratkoročno sicer malo verjeten. Zanimiva možnost, ki jo v podjetju vidimo pa je skupni 
razvoj tehnologije glede na potrebe potencialnih strank v industrijskem sektorju. 
Vlade in nacionalni arhivi: predstavljajo sekundarni tržni segment, ki ga želimo nasloviti. 
Vlade shranjujejo podatke o svojih državljanih, kot so rojstni kraj, datum in podobni 
podatki, ki so običajno shranjeni v velikih skladiščih. Shranjeni podatki vključujejo tudi 
nacionalne arhivske podatke - kot so objavljene knjige v določeni državi, znanje, 
pomembni nacionalni simboli in slike - npr. satelitske slike, vremenski podatki itd. Vsi ti 
podatki so trenutno shranjeni na magnetnih trakovih ali arhivskemu papirju. Patentni uradi 
in nacionalne knjižnice bi prav tako imeli koristi tudi od dolgoročnega shranjevanja 
digitalnih podatkov, saj je njihova vloga ohranjanje znanja. 
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Vojska: Vojske po vsem svetu in zlasti ameriška vojska (DARPA) imajo velik interes za 
razvoj novih rešitev, ki bi se izkazale za koristne pri njihovem delu. Visoka gostota 
shranjevanja, zanesljivost in dolga življenjska doba je zanimiva za shranjevanje vojaških 
podatkov. Prav tako je DARPA razvila svoj program za molekularno informatiko, katere 
namen je raziskati popolnoma nove pristope za shranjevanje in obdelavo informacij z 
molekulami (DARPA, 2017). 
Ostala podjetja: Podjetja, ki shranjujejo svoje šifrirne ključe - npr. proizvajalci čipov za 
kreditne kartice bi prav tako bila potencialni interesent za rešitev, ki omogoča varno 
shranjevanje podatkov. Poleg tega morajo bolnišnice in podjetja, farmacevtska podjetja in 
podjetja, ki se ukvarjajo z zdravstvenimi podatki, hraniti le te varno in dolgoročno. Zaradi 
tega predstavljajo tržni segment, ki ga je smiselno nasloviti s shranjevanjem podatkov v 
DNA. 
Posamezniki: Še en segment, so zasebniki, ki potrebujejo shranjevanje podatkov z 
majhnim obsegom in zahtevajo visoko varnost - to bi vključevalo ključe kripto denarnice, 
bančne račune in pogodbe. 
4.7.5 Konkurenca 
4.7.5.1 Prodor na trg 
Medtem, ko se večina podjetij na trgu sinteze DNA za potrebe shranjevanja podatkov 
osredotoča na izboljšanje hitrosti in zmanjševanje cene sinteze DNA, pa je le malo podjetij 
osredotočenih na razvoj tehnologije shranjevanja podatkov v DNA s trenutnimi 
tehnologijami sinteze. Podjetja, ki se osredotočajo na razvoj tehnologije za shranjevanje 
podatkov v DNA brez dodatnega razvoja sinteze DNA so tako tudi naši direktni 
konkurenti. Ostala podjetja pa so indirektni konkurenti ter naši potencialni partnerji. 
Podjetja na področju shranjevanja podatkov na DNA so trenutno v fazi brez prihodkov. 
Izmed spodaj omenjenih podjetij je tako samo Twist Bioscience podjetje, ki prodaja DNA, 
vendar pa je njihov poudarek na sintezi genov, ne shranjevanju podatkov. Zato menimo, da 
so podjetja, ki se osredotočajo na razvoj tehnologijo sinteze DNA lahko naši potencialni 
partnerji pri nakupu oligonukleotidov za potrebe naše sinteze. 
Posebej pomembno je omeniti podjetje Catalog Technologies, ki poskuša shranjevati 
podatke brez potrebe po razvoju trenutne tehnologije sinteze. Prejeli so tudi veliko 
investicije različnih skladov tveganega kapitala. Na podlagi analize patentnih prijav je 
njihov koncept podoben našemu, a vsebuje ključne razlike, saj mi nismo omejeni s 
številom bitov, ki jih lahko zapišemo z našo knjižnico. 
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Spodaj je prikazan pregled podjetij, ki se trenutno ukvarjajo s sintezo DNA in/ali razvojem 
tehnologije za shranjevanje podatkov v DNA. Podatki so bili zbrani s pomočjo internetne 
baze Crunchbase. 
Catalog Technologies Inc – ustanovljen leta 2016 je prejel 9,3 milijona dolarjev 
investicije od 25 različnih skladov kapitala. Med drugim so vanje investirali kitajski 
internetni velikan Baidu in Johnson's moonshot sklad. Podjetje sta ustanovila dva 
znanstvenika iz univerze MIT. Trdijo, da imajo razvito tehnološko rešitev za ekonomsko 
sprejemljivo shranjevanja podatkov v DNA. Vodja razvoja, prej vodja sinteze v uspešnemu 
podjetju Ginkgo Bioworks, je prav tako avtor preko 200-ih patentov in ima več kot 30 
publikacij na področju biologije nukleinskih kislin in kemije. Izvršni direktor podjetja je 
so-ustanovitelj podjetja Raindance Technologies, ki se je ukvarjalo s tekočimi biopsiami in 
je za razvoj zbralo več kot 130 milijonov dolarjev.  
Poslovni model: faza pred prihodki, načrtujejo s prodajo naprave za sintezo DNA, do sedaj 
so zbrali 9,3 milijone dolarjev. 
Evonetix – ustanovljeno leta 2015 v Veliki Britaniji, razvija tehnologijo za sintezo dolgih 
molekul DNA natančno in v velikem obsegu. Uporabljajo silicijeve čipe s tehnologijo, ki 
se uporablja v proizvodji mikroprocesorjev. Neodvisno lahko upravljajo 10 000 reakcijskih 
mest, ki jim omogoča paralelno sintezo. Trdijo, da je napaka v sintezi manj kot 1 na 
milijardo. Zaposlene imajo znanstvenike iz podjetja Solexa, ki so bili zadolženi za 
zmanjševanje stroškov sekvenciranja za 10 000x v sedmih letih.  
Poslovni model: faza pred prihodki, do sedaj so zbrali 14 milijonov dolarjev 
Molecular Assemblies – ustanovljeno leta 2013 v San Diegu, je podjetje ki razvija 
encimsko tehnologijo sinteze DNA, ki je po njihovih besedah sposobna sinteze dolgih in 
kvalitetnih DNA sekvenc zanesljivo in poceni. Prav tako so objavili podatke o uspešnem 
branju in zapisovanju podatkov v DNA. 
Poslovni model: faza pred prihodki, do sedaj so zbrali 6,8 milijonov dolarjev 
DNA Script – Francosko podjetje, ustanovljeno leta 2014 je pridobilo več kot 62,2 
milijona dolarjev investicij s strani investitorjev kot so Illumina in Merck za razvoj 
encimatske sinteze DNA. 
Poslovni model: faza pred prihodki, do sedaj so zbrali 62,2 milijonov dolarjev 
Twist Bioscience – podjetje, ki naj bi revolucializiralo sintezo DNA, sicer ni fokusirano na 
razvoj tehnologije shranjevanja podatkov v DNA. V sodelovanju med Microsoftom in 
Univerzo v Washingtonu so za okrog 800 000 dolarjev sekvenc prodali podjetju Microsoft 
za shranjevanje podatkov.  
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Poslovni model: prodaja sintetizirane DNA, do sedaj so zbrali 253,1 milijonov dolarjev 
Helixworks – ustanovljeno leta 2015 na Irskem. Prejeli so neznano veliko investicijo. 
Njihov sistem MoSS je opisan na spletni strani. Podjetje se ukvarja z razvojem 
molekularnih značk za hrano in oblačila. 
Poslovni model: pred prihodki, neznano financiranje 
Iridia – ustanovljeno 2016 v San Diegu razvija tehnologijo shranjevanja DNA na podlagi 
DNA polimer-sintezne tehnologije, elektronskih nano-stikal in uporabe tehnologije sinteze 
mikročipov. Jay Flatley, ustanovitelj podjetja Illumina je prav tako investiral v Iridio. Iridia 
trdi, da bo njihov produkt komercialno dostopen v prototipu v času 3-5 let. 
Poslovni model: pred prihodki, 2,5 milijona financiranja 
4.7.5.2 Primerjalna analiza izdelkov 
Trenutno nobeno podjetje na trgu ne ponuja shranjevanja podatkov na DNA. Microsoft in 
raziskovalna skupina v Univerzi v Washingtonu je zakodirala 200 megabajtov digitalnih 
podatkov za okrog 800 000 USD, kar znaša okrog 4000 USD na megabajt (Organick in 
sod., 2018). Po naših načrtih bi s primerno optimizacijo naša tehnologija lahko bila vsaj 
100x cenejša v začetnih fazah. Ker trenutno na trgu še ni ponujene rešitve za shranjevanje 
podatkov v DNA, je zlati standard za arhiviranje podatkov magnetni trak. 
Magnetni trak je že zgodovinsko medij izbire za dolgoročno shranjevanje podatkov.  
Osnovna tehnologija shranjevanja podatkov na trakovih sicer zaostaja za tehnologijo 
shranjevanja na diskih, saj so biti na magnetnih trakovih večji. Prav tako je za povečanje 
vrednosti vsakega priključenega traku, potrebno menjati magnetne trakove vsakič, ko na 
trg pridejo trakovi višje kapacitete. V osnovi ima to dva efekta; življenjska doba trakov  ni 
tako pomembna, hkrati pa porabi veliko pasovne širine (ang. bandwidth). Kljub temu je 
potrebno poudariti, da je življenjska doba magnetnih trakov za potrebe arhiviranja 
relativno nizka – 30 let. Podatki, ki so shranjeni na magnetnih trakovih, zahtevajo nadzor 
vlažnosti in temperature - idealno okrog 25 stopinj Celzija in relativno vlažnost od 40 do 
60%, kar porabi veliko električne energije, zasede veliko fizičnega prostora (podatkovni 
centri) in surovin za izdelavo trakov („Causes of magnetic tape failure“, b. d.). 
V primerjavi z DNA in drugimi tehnologijami pa je kopiranje podatkov prav tako počasno 
in zahteva veliko sredstev. 
4.7.5.3 Poslovna strategija in viri konkurence 
Twist Bioscience je trenutno edini konkurent, ki že ima prodajo in na svoji spletni strani 
omenja tudi shranjevanje digitalnih podatkov v DNA. Kljub temu shranjevanje podatkov ni 
60 
Pirc Ž. Razvoj in primerjava metod za kodiranje podatkov v nukleinskih kislinah.   
    Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2019  
 
 
njihov glavni vir dobička. V prvih devetih mesecih je družba namreč ustvarila 73 % svojih 
prihodkov od storitev raziskav in razvoja ter odjemalcev sintezne DNA v industriji, 25 % 
profitov je ustvarila sinteza DNA za potrebe akademskih institucij in 2 % za agrokulturne 
kupce. Zanimivo je tudi, da njihov najbolj rastoči vir dobička ni sinteza DNA, pač pa 
tarčna obogatitev panelov za sekvenciranje prihodnje generacije (NGS). Trenutno je za 
potrebe shranjevanja podatkov podjetje sodelovalo samo z Microsoftom in Univerzo v 
Washingtonu. 
Podjetje Twist Bioscience je v prvi polovici leta 2019 ustvarilo 25 milijonov dolarjev 
prihodkov, kar je precej več kot le 10,5 milijona dolarjev v prejšnjih obdobji. Četrtletni 
prihodki so se v primerjavi s predhodnim letom povečali za 7,3 milijona USD, četrtletni 
operativni stroški pa so se v tem razponu povečali za 17 milijonov USD. Potrebno je 
omeniti, da je eno podjetje ustvarilo kar 34 % njihovega celoletnega prihodka v letu 2018 
(Ginkgo Bioworks), to podjetje ima sedaj tudi možnost sinteze lastne DNA po prevzemu 
podjetja za sintezo DNA. Dejstvo ostaja, trenutno nobeno podjetje ni sposobno boljšega 
zapisovanja DNA kot Twist Bioscience. Podjetje namreč prodaja sintetično DNA tudi 
svojim štirim največjim konkurentom. 
4.7.5.4 Priložnost za rast in konkurenčna prednost 
Shranjevanje podatkov v DNA je trenutno zanimivo področje za raziskovanje in 
komercializacijo, saj sta tehnologiji branja in zapisovanja postali dovolj poceni, da se 
ustvarjajo praktični koncepti. Razmere za razvoj tehnologije in zanimanje trga kažejo v 
prid temu. Prav tako je na podlagi analize investicij razvidno, da trg in vlagatelji idejo 
vidijo kot zanimivo in izvedljivo. Poleg tega Evropska Unija z različnimi inciativami 
(Horizon) še dodatno stimulira razvoj biotehnoloških podjetij, kar odpira priložnosti za 
dodatno vladno financiranje. 
Poleg tega je v idejo shranjevanja podatkov v DNA močno prepričano tudi mnogo 
korporacij, ki rešitev razvijajo tudi same – Huawei, Microsoft, Micron in Intel vsi razvijajo 
svoje rešitve za shranjevanje podatkov v DNA in biološke računalnike. Čeprav so ta 
podjetja velika, pa naš pregled do sedaj znanih podatkov kaže, da je njihov pristop 
relativno »staromoden«, saj njihova tehnologija ne bo uporabna vse do izboljšav razvite 
tehnologije sinteze DNA.  
Naš cilj je nasloviti potrebe trga kjer so problemi največji in naša rešitev najbolj 
relavantna. Trenutno je na trgu arhiviranja podatkov to potreba po ponovnem shranjevanju 
podatkov, fizičnem obsegu shranjenih podatkov v podatkovnih centrih in obstojnost ter 
dolgoživost podatkov.   
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4.7.6 Poslovni model 
4.7.6.1 Komunikacija, distribucija in prodajni kanali 
Ocenjujemo, da bo potrebna komunikacija za dva od naših predvidoma največjih 
segmentov strank (večja podjetja in vlade) med seboj različna.  
Večja podjetja bomo naslovili z oglaševanjem tehnologije in tarčno komunikacijo s 
pomembnimi odločevalci v podjetjih. To pomeni, da bo velik del operacije osredotočen v 
prikazovanje tehnologije in obveščanje specifičnih profilov v podjetjih (CTO). Dodatno je 
ena izmed željenih poti razvoja združevanje razvoja v obliki s partnerstvom s potencialno 
stranko (strateško partnerstvo). Zato je eden cilj na področju  
Vladni in vojaški segment zaradi svoje narave dela potrebujeta drug pristop saj brez 
pristope na razpise v ta sektor ni mogoče vstopiti. Planirano je oglaševanje na sejmih in 
prijava na razpise, ki sicer pomenijo prihodke z zamikom. Uspešnost tega pristopa bomo 
določili v praksi.  
Manjša podjetja in potencialne zasebne uporabnike bomo naslovili predvsem s spletnim 
oglaševanjem, vendar bosta ta segment in strategija potrebovala dodatno validacijo pred 
začetkom aktivnosti. 
4.7.6.2 Stiki s strankami 
Stike z večjimi podjetji bomo izvajali v dveh stopnjah. Najprej bomo segment večjih 
podjetij, ki se ukvarjajo z arhiviranjem podatkov naslovili z možnostjo skupnega razvoja 
tehnologije. Glede na to, da so to podjetja, ki bodo tudi končni uporabnik naše tehnologije, 
je skupni cilj skupni razvoj tehnologije za potrebe dotične stranke. Trenutno ciljamo na 
vzpostavitev razmerja z vsaj enim večjim podjetjem. V kasnejših stopnjah, ko produkt 
dozori, število naših strank pa se poveča, načrtujemo za stike z večjimi strankami imeti 
zaposleno osebje (vodja ključnih kupcev), saj verjamemo, da bo obseg poslovanja s 
ključnimi strankami odtehtal ceno dodatnih zaposlenih. 
Vlade in nacionalne arhive bomo naslovili z dolgoročnim sodelovanjem in sodelovanjem 
na razpisih. Čeprav pričakujemo, da bo večina poslovanja s temi strankami potekala v 
obliki prijav na različne razpise, menimo, da bo dolgoročno sodelovanje pomembno. 
Podoben odnos bo potekal s segmentom ministerstev za obrambo – razpisi, nato pa 
dolgoročni odnosi, ki jih bo potrebno negovati. Posledično verjamemo, da bodo te pogodbe 
delovale na daljši rok. 
Segment manjših podjetij bomo naslovili predvsem z avtomatizirano prodajo, saj menimo, 
da bi t.i. online platforma zadostovala. Po potrebi bomo tudi oglaševali. V kolikor se 
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segment izkaže za smiselnega, bomo aktivnosti povečali, sicer pa ga vsaj v začetnih fazah 
ne bomo naslavljali. 
4.7.6.3 Cena 
Po podatkih Forbesa so stroški trenutnega shranjevanja podatkov na magnetnih trakovih 
zelo poceni - znašajo okoli 0,0089 do 0,02 USD na GB, vendar ta strošek ne vključuje cene 
električne energije, najetega fizičnega prostora, dela in ponovnega snemanja podatkov, 
zato bi morala biti dejanska cena višja, zlasti če upoštevamo, da so podatki shranjeni za 
manj kot 30 let. Medtem, ko predvidevamo, da bo naša rešitev na začetku dražja, bodo 
prednosti dolgoročnega arhivskega shranjevanja, ki praktično ne zasedejo fizičnega 
prostora upravičile povečano ceno za določeno vrsto dragocenih podatkov. Pomembno je 
tudi omeniti, da medtem ko izboljšava magnetnega traku napreduje le počasi, je 
biotehnološka tehnologija mlajša in še vedno napreduje v hitrejšem tempu – samo 
sekvenciranje že dolga leta ne sledi Moorovem zakonu in napreduje hitrejše kot so v 20. 
stoletju napredovali procesorji. 
Ker večino naših potencialnih kupcev predstavljajo velika podjetja, pričakujemo, da bo 
večina naših poslov potekala z vnaprej določenimi pogodbami, kjer se bosta obe strani 
pogajali za ceno. 
4.7.6.4 Prihodki 
Kratkoročno pričakujemo, da bomo tehnologijo prodajali kot storitev. Prodajo bomo 
osredotočili predvsem na partnerje s katerimi bomo sodelovali v razvoju. S tem nam bo 
omogočena naša dolgoročna strategija razvoja naprave, ki bo sposobna prevoda vnesenih 
podatkov v DNA. Dodatno bomo prodajali tudi kartuše z materiali za tiskanje DNA 
molekul (t.i. rezervoar molekul – enot DNA). Pričakujemo, da bo za razvoj tehnologije v 
obliki naprave potrebno dodatno financiranje. Naprava se bo tržila kot samostojen produkt 
za končne uporabnike, poleg tega pa se bodo dodatno tržili tudi kartuše za nemoteno 
tiskanje DNA. Ključni tokovi prihodkov bodo torej od prodaje, mesečne naročnine na 
dodatne reagente za tiskanje DNA in potencialnega svetovanja na področju shranjevanja 
podatkov v DNA. 
Medtem, ko naj bi prodaja pokrila stroške proizvodnje, pa menimo, da bo glaven vir 
dohodkov predvsem na področju prodaje dodatnih reagentov. S povečanjem prodaje 
naprave, se bodo povečali tudi viri dohodkov s strani reagentov. 
Od manjših strank sicer ne pričakujemo prodaje, zato bo vir prihodkov manjših podjetji 
verjetno predvsem v obliki opravljenih uslug, saj bi bila oprema verjetno predraga za 
nakup. Predvidevamo, da bo naša marža 70 %, hkrati pa upamo, da se bo povečevala vsako 
leto. 
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4.7.6.5 Ključni viri 
Ključni vir našega podjetja so zaposleni. Trdno verjamemo v zmožnosti naše ekipe in 
verjamemo, da podjetje s strokovnim znanjem naših zaposlenih lahko tekmuje proti boljše 
financiranim konkurentom na trgu. 
Poleg zaposlenih se bo veliko pozornosti namenjalo varovanju intelektualne lastnine, saj 
bomo le tako zagotovili, da produkti razvoja in raziskav ostanejo naši ter nam omogočijo 
trženje.  
S tem si bomo zagotovili nemoteno delovanje na trgu in preprečili kopiranje naše 
tehnologije. 
Finančna sredstva so prav tako eden izmed naših ključnih virov. Pričakujemo, da bodo 
finančna sredstva posebej pomembna na začetku, saj bomo le tako lahko zagotovili 
primeren razvoj. 
Pomemben ključni vir so tudi partnerstva, ki jih bomo vzpostavili tako z raziskovalnimi 
inštitucijami kot privatnimi podjetji. 
4.7.6.6 Ključne aktivnosti 
Ključne aktivnosti bodo osredotočene na reševanje problemov in razvoj tehnologije. To bo 
narejeno s pomočjo močnih raziskovalnih in razvojnih aktivnosti v podjetju. Sposobnost 
reševanja aktualnih problemov bo naredila našo tehnologijo še bolj kompetitivno, agilnost 
pri reševanju problemov pa podjetje zanimivo za investitorje. To vključuje tudi razvoj 
programske opreme. Razvoj močne programske bo namreč omogočal učinkovito delovanje 
produkta in dobro uporabniško izkušnjo, saj kljub temu, da bo glavni fokus podjetja razvoj 
tehnologije je njena prezentacija ključna za sprejetje in uporabo. 
Svoj fokus bomo po razvoju in optimizaciji tehnologije usmerili v proizvodnje aktivnosti 
ob razvoju produkta. Ključne tehnologije bomo povezali v končni produkt. Potreba po 
proizvodnih aktivnostih se bo ob uspešni izdelavi končnega prototipa zmanjšala. Prav tako 
bo proizvodnja tehnologije verjetno potekala s pomočjo partnerjev, ki so specializirani za 
specifične aktivnosti.  
Ključni del aktivnosti bo potekal tudi na področju nakupa reagentov in orodij, saj bo 
potrebna povezava med producenti bioloških encimov, kemikalij in potencialnih 
tehnologij. V kolikor bo potrebno bo proizvodnja le teh potekala v podjetju. 
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4.7.7 Tveganje 
4.7.7.1 Analiza SWOT 
Analiza SWOT je opisana v preglednici 17. Ena izmed največjih prednosti našega podjetja 
so njeni zaposleni. Podana je tudi patentna prijava, ki jo je pripravil patentni zastopnik z 
močnim razumevanjem naše tehnologije. Z dokazom koncepta smo pokazali, da naša 
tehnologija deluje. Poleg tega naša tehnologija predstavlja spremembo paradigme v 
primerjavi s sedanjim pristopom shranjevanju podatkov v DNA.  
Pomembno je omeniti, da je shranjevanje podatkov v DNA novo področje, ki se razvija 
hitro, kar pomeni, da je trg pripravljen na sprejem novih rešitev, saj obstaja velika potreba 
po izboljšanju sedanjega zlatega standarda (magnetni trak). Prav tako je poleg industrije 
prehodu na bioekonomijo naklonjen politični interes. Evropska unija v svojih programih 
financiranja namreč močno spodbuja biotehnološke aplikacije. 
Še več, shranjevanje podatkov v DNA je trenutno »vroča tema«, kar pomeni, da 
pridobivanje sredstev ne bo problematično. Tudi vladni organi (npr. DARPA v ZDA) 
veliko vlagajo v trg sintetične biologije in biološkega računalništva. Industrija je pokazala, 
da so problematike sedanje tehnologije dovolj velike, da vlaga lastna sredstva tudi pri 
iskanju rešitve (Microsoft, Huawei, Micron). Opozoriti je treba, da je tehnologija 
shranjevanja na DNA zelena tehnologija, ki bo prihranila veliko sredstev v primerjavi z 
magnetnim trakom in ostalimi mediji, ki zahtevajo zapletene produkcijske postopke in 
redke kovine. 
Naša šibkost je zaenkrat zagotovo cena in drag razvoj. V biotehnologiji sta t.i. scale-up 
tehnologije in razvoj draga in zahtevna, poleg tega pa je naša ekipa trenutno še precej 
majhna.  
Kljub temu, da je naša ekipa sposobna, pa bodo za kvaliteten ter pospešen razvoj in 
raziskave potrebni dodatni člani v ekipi. To je potencialno lahko problematično, saj bi za 
razširitev ekipe potrebovali dodatno financiranje. Prav tako je proces iskanja kvalitetnega 
kadra lahko težaven.  
Ker smo trenutno brez svojega laboratorija lahko to predstavlja dodatne organizacijske 
težave z najemom ali opremo novega laboratorija. Ena izmed naših slabosti je tudi 
pomanjkanje znanja o soničnem pipetiranju, kljub temu pričakujemo, da to ne bo problem, 
saj veliko komercialnih rešitev na tem področju že obstaja. 
Grožnja izvedbi poslovnega načrta je tudi konkurenca, saj imajo konkurenti močne 
investitorje s katerimi si lahko zagotovijo kvaliteten in drag kader s področja sintetične 
biologije. Prav tako je nenaden in nepredviden razvoj v sintezi DNA lahko ena izmed 
potencialnih nevarnosti, saj lahko naredi našo tehnologijo potencialno irelevantno. Kljub 
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temu, da je naš koncept že preizkušen v laboratoriju, je potrebno izpostaviti, da so razvoj in 
raziskave v biotehnologiji zahtevne, težave pa lahko radikalno spremenijo razvoj našega 
koncepta. Za konec je potrebno izpostaviti tudi pomisleke trga. Trg se lahko kljub jasnim 
prednostim odloči, da bo obdržal staro tehnologijo in ne bo želel nadgraditi svojih 
obstoječih rešitev. Prav tako se lahko razvijejo novi in eksotični mediji za shranjevanje 
podatkov (steklo, diamant ipd.), ki se lahko izkažejo za boljše od shranjevanja podatkov na 
DNA. 
Preglednica 15: Analiza SWOT shranjevanja podatkov na DNA 
PREDNOSTI PRILOŽNOSTI 
Ekipa 
Intelektualna lastnina 
Dokaz koncepta 
Sprememba paradigme shranjevanja podatkov na 
DNA 
 
Novo področje – trg se širi 
Potreba po novih rešitvah za shranjevanje 
podatkov 
Želja po bio in krožnem gospodarstvu 
Zanimiva tema – veliko interesa 
Ohranitev surovin (zelena tehnologija) 
Potreba in zanimanje za nove rešitve s strani 
industrije  
SLABOSTI NEVARNOSTI 
MVP, zmanjšanje volumna so lahko zahtevni 
Drag talent na področju sintetične biologije 
Pomanjkanje sredstev 
Pomanjkanje infrastrukture 
Velikost ekipe 
Brez izkušenj s soničnim pipetiranjem 
Tekmeci imajo močne investitorje 
Drag talent oziroma kader 
Nenaden razvoj na področju sinteze DNA 
Problemi v razvoju metode 
Izbira trga (cenejše raje kot boljše) 
Alternativni mediji shranjevanja (tehnologije 
materialov) 
Zahtevna optimizacija metode 
4.7.7.2 Zmanjševanje tveganja 
Večina pričakovanih tveganj je razvojne narave – to pomeni, da se lahko pojavijo med 
validacijo koncepta ali med zmanjšanjem volumna naših reakcij. V kolikor bo sestavljanje 
verig DNA povzročalo probleme, ima naš koncept določene stopinje prostosti, kar pomeni, 
da je spreminjanje parametrov kodiranja podatkov mogoče, koncept pa se lahko spreminja. 
Tveganje bomo zmanjšali z uporabo racionalnega načrtovanja DNA zaporedij na podlagi 
prej objavljene literature in poskusov, ki smo jih naredili sami. Možne so tudi napake pri 
branju DNA, vendar, predvidevamo, da so tehnologije za sekvenciranje DNA relativno 
dovolj dobro optimizirane, zato teh težav ne pričakujemo. V kolikor se težave s 
sekvenciranjem pojavijo pa obstaja več tehnologij sekvenciranja DNA, zato bomo imeli 
možnost izbrati primerno za našo uporabo.  
Zmanjšanje volumna reakcij v nanolitersko območje je zelo pomembno za doseganje naše 
edinstvene ponujene vrednosti – nizke cene. Ker je to zelo pomembno za uspeh projekta, 
bomo raziskali trenutno razvite tehnologije in rešitve za optimalno kemijsko in encimsko 
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definirano mešanico reagentov, ki bodo optimalno delovali v nizkih volumni. V kolikor to 
ne bo mogoče, bo potrebna uporaba večjih volumnov, ki pa morda ne bodo optimalni za 
doseganje nizke cene. 
V kasnejših stopnjah, katerih namen je načrtovanje in pregled trenutno obstoječih 
tehnologij za pipetiranje, bomo razvoj usmerili v natančno preučevanje tehnologij in 
komunikacijo s proizvajalci, da se zagotovi primerna rešitev za našo aplikacijo. V kolikor 
primerne tehnologije ne bo na voljo bo potreben lasten razvoj tehnologije za avtomatsko 
sonično pipetiranje. Čeprav tega ne pričakujemo, bi bila cena lastnega razvoja verjetno 
visoka. 
Težav v sklopu zaščite intelektualne lastnine ne pričakujemo, kljub majhni verjetnosti pa je 
načrt zmanjševanja tveganja narejen v sodelovanju s patentnimi odvetniki. 
V kolikor se v naprej narejene sekvence DNA ne bodo zlagale kot pričakovano, bomo 
tveganje zmanjšali z investicijo časa v načrtovanje sekvenc. Verjetnost za ta dogodek 
ocenjujemo kot majhno. Polimeraza, ključna komponenta naše reakcijske zmesi bi lahko 
povzročila težave pri kopiranju in pomnoževanju DNA. Rešitev za ta problem bi bilo 
testiranje več različnih komercialno dostopnih polimeraz, zato verjamemo, da je to 
tveganje relativno enostavno naslovljivo. Veliko potencialno tveganje je tudi pomanjkanje 
financiranja, vendar menimo, da bo pomanjkanje financiranja bolj vplivalo na našo 
časovnico, ne pa na naš napredek. Kljub temu bomo to tveganje naslovili z več aktivnostmi 
– od upravljanja financ do zbiranja finančnih sredstev na razpisih in pri investitorjih.  
Kljub temu, da razvoj naše tehnologije ni brez tveganj, pričakujemo, da bomo tveganja 
lahko naslovili in obvladovali. 
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5 RAZPRAVA 
V magistrskem delu smo testirali nov koncept shranjevanje digitalnih podatkov na DNA. 
Preučili smo znane sheme kodiranja podatkov in jih primerjali s shemo, ki smo jo razvili 
sami. Naredili smo poslovni načrt katerega vsebina je bila validirana na različnih razpisih 
in s strani poslovnih pospeševalnikov. 
Kemijska sinteza je trenutno zlati standard za sintezo DNA molekul. Kljub temu, da je 
relativno draga (komercialne cene se gibljejo od 0,07 – 0,30 USD na bazni par), (Leproust, 
2019), pa to za aplikacije manjšega obsega ni problematično – fragment velikosti 3000 bp 
stane okrog 210 USD. Te številke pa postanejo neobvladljive, ko se odločimo zapisovanja 
digitalnih podatkov v DNA. Idealno, lahko en nukleotid nosi 2 bita podatkov, en megabajt 
vsebuje kar  8 000 000 bitov, kar pomeni da je okvirna cena hrambe enega megabajta z 
obstoječimi cenami ogromna – 280 000 USD, v kolikor se upošteva draga sinteza. Sinteza 
ima prav tako določene omejitve in se sooča z pomanjkljivo natančnostjo. Medtem ko te 
napake po navadi niso problematične, pa v kontekstu shranjevanja podatkov lahko vplivajo 
na berljivost shranjenih datotek. 
Kljub temu, da se v sintezo DNA vlaga že nekaj desetletij, pa je napredek bolj postopen 
kot napredek branja podatkov, sinteza pa posledično ostaja dražja. Novi napredki – 
encimska sinteza in sinteza na silicijevih mikročipih sicer obetajo nižje cene, a se pri 
razvoju soočajo s problemi, encimska sinteza pa na trgu, kljub dolgoletni ideji, še danes ni 
na voljo. Navkljub trenutnemu stanju tehnologij sinteze DNA, pa se aktivno razvijajo novi 
pristopi shranjevanja digitalnih podatkov na DNA. Iz člankov je razvidno, da večina 
avtorjev visoke cene sinteze DNA ne jemlje kot limitni faktor pri razvoju algoritmov, pač 
pa se osredotočajo na čim bolj učinkovito kodiranje, ki bo na voljo za potencialno uporabo 
ob pocenitvi sinteze DNA. 
V našem pristopu shranjevanja digitalnih podatkov v DNA verigi smo problem visoke cene 
sinteze DNA postavili v ospredje in se osredotočili na iskanje ekonomsko smiselne rešitve 
s tehnologijo, ki je razvita danes. Medtem, ko so avtorji praktično vseh do sedaj 
objavljenih študij za vsako zapisovanje podatkov posebej sintetizirali novo načrtovano 
molekulo DNA, pa naš pristop omogoča, da za kodiranje različnih podatkov uporabljamo 
iste gradnike (enote DNA) in jih tudi ponovno uporabimo Večkratna uporaba omogoča 
cenovno ugodnejšo alternativo v primerjavi z de novo sintezo začetnih oligonukleotidov. 
To pomeni, da namesto vnovične sinteze enkrat naročimo naš rezervoar sekvenc, katerega 
dele potem željeno mešamo in povežemo v reakciji PCR. Z enakimi gradniki torej 
zapišemo različne informacije. Poleg očitne prednosti, ki jo to prinaša, pa je prednost pred 
ostalimi koncepti še ena – v enem koraku sinteze dodamo več bitov informacij, medtem ko 
je teoretični maksimum pri ostalih konceptih zapis 2 bitov na en dodan nukleotid, smo pri 
našem primeru v 3 podatkovnih enotah DNA, ki smo jih sintetizirali v 21 reakcijah, dodali 
(49 bit/21 reakcij) = 2,33 bita na eno reakcijo sinteze. Potrebno se je zavedati, da je kljub 
68 
Pirc Ž. Razvoj in primerjava metod za kodiranje podatkov v nukleinskih kislinah.   
    Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2019  
 
 
temu da dodajamo več podatkov v enem koraku, to naredimo na račun manjše podatkovne 
gostote – v prikazanem eksperimentu smo zapisali le 0,11 bita na en nukleotid, vendar 
menimo da to ni omejitev – sekvenciranje je namreč poceni, pisanje pa je trenutno drag in 
nedosegljiv del shranjevanja podatkov v DNA.  
Kljub temu, da moramo za branje podatkov poznati skupno število bitov, dolžino 
prekrivajočega dela in rezervoar sekvenc, ki so bile uporabljene pri zapisovanju informacij, 
pa to ni pomanjkljivost. Podatke o dolžini prekrivajočega dela, rezervoarju sekvenc in 
številu bitov lahko zapišemo tudi v sami podatkovni enoti DNA in posledično preberemo 
vse podatke brez potrebe po zunanjih zapisih. Kljub temu, pa je to narejeno na račun 
zmanjšanja efektivne Shannonove kapacitete zapisa podatkov.  
V našem konceptu je za odpravo napak uporabljena Levenshteinova razdalja, ki lahko 
prepozna delecije, insercije in substitucije. To je v kontrastu z predhodno objavljenimi deli, 
saj so v pregledanih študijah namesto Levenshteinove razdalje uporabljali Hammingovo 
razdaljo, ki zazna samo substitucije. Kljub temu, da so substitucije najbolj pogoste pri 
reakciji sinteze in branja, pa se delecije in insercije prav tako lahko naredijo, zato menimo, 
da je Levenshteinova razdalja boljša za odpravo in zaznavo napak.  
Kljub temu, da Levenshteinova razdalja predstavlja zadovoljivo zaščito pri shranjevanju 
podatkov majhnega obsega, pa bi ob zapisovanju večjih količin podatkov bilo potrebno 
implementirati še druge sheme za odpravo napak, kot na primer Reed-Solomonovo koda, 
DNA Fountain ali XOR-kodiranje (Blawat in sod., 2016; Bornholt in sod., 2013; Erlich in 
Zielinski, 2017b), saj te sheme nudijo dodatne načine odprave napak. Reed Solomonovo 
kodiranje in DNA Fountain sta oba zanimiva algoritma, vendar pa je zaradi indirektne 
transformacije podatkov v DNA implementacija v naš koncept vprašljiva oziroma bi 
verjetno zahtevala dodaten razvoj.  
XOR-kodiranje prav tako nudi redundanco, ki je v našem konceptu ni bilo. Kljub temu, je 
pri našem konceptu vir zaščite pred napakami tudi način sinteze našega produkta – v 
kolikor so enote DNA sintetizirane brez napak, je stopnja, ki doprinese velik delež napak 
(t.j. kemijska sinteza) že odpravljena. Reakcija PCR pa zagotovi, da je vsaka datoteka 
pomnožena v mnogih kopijah. To je način redundance, ki prav tako nudi določeno stopnjo 
zaščite. 
V nalogi smo pokazali delovanje našega koncepta, kjer smo iz gradnikov s preprostimi 
reakcijami PCR sestavili in zapisali podatke v DNA. Kljub temu, da so se na sliki 11 za 
tretjo podatkovno enoto pokazali nespecifični pomnožki, pa se to ob sekvenciranju ni 
izkazalo za problematično. Ob upoštevanju odčitkov visoke kvalitete, smo skoraj v celoti 
prebrali prvo in tretjo podatkovno enoto DNA (sliki 12 in 14), slabo kvalitetni odčitki pa so 
se nahajali samo v začetku sekvence. Te napake, gre verjetno pripisati izbrani metodi 
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sekvenciranja, prav tako, bi bil smiseln razmislek od dodatku nukleotidnih adapterjev za 
sekvenciranje. Te bi verjetno omogočali natančno branje vseh nukleotidov. 
Izpostaviti je potrebno tudi vprašanje druge podatkovne enote DNA (slika 13) – pri tem se 
je pomnožek pravilno sekvenciral v eno smer, v drugo pa zaradi napak sekvenciranja 
podatka nismo uspeli prebrati. Kljub temu, je iz poravnave jasno razvidno, da gre za 
problem sekvenciranja in ne za problem sinteze.  
Ta rezultat odpira tudi smiselna vprašanja – katera od metod branja je pravilna, ali se 
koncept lahko optimizira trenutnim tehnologijam branja ali pa se tehnologije branja da 
prirediti našemu konceptu. Med branjem v visokopretočnem načinu bi sicer uporabili 
drugo tehniko sekvenciranja, najverjetneje s tehnologijo Illumina, namesto tukaj 
uporabljene tehnologije sekvenciranja po Sangerju, tako da se problemi sekvenciranja ne 
bodo pojavljali na enak način. Lahko pa, da bo potrebno v algoritem za načrtovanje 
sekvenc v knjižnici treba dodati še kakšne omejitve tvorbe močnih sekundarnih struktur. 
Ta vprašanja bo potrebno nasloviti tekom nadaljnjega razvoja.  
Problem z branjem izpostavlja tudi pomembno problematiko, s katero se srečujejo vsi, ki 
želijo shranjevati podatke v DNA. V kolikor naši podatki niso zapisani v celoti, je namreč 
celotna zapisana datoteka neberljiva, kar še poveča vrednost shem za odpravljanje napak. 
Iz tega lahko potegnemo tudi jasen zaključek – čim višja efektivna Shannonova kapaciteta 
v praksi nima vrednosti, če podatki niso popolnoma berljivi. Cilj zapisovanja podatkov čim 
bolj gosto torej ni smiseln za potrebe arhiviranja. Hkrati pa nam to postavi tudi jasno 
smernico razvoja – bolj pomembna od gostote zapisovanja je berljivost podatkov. Visoka 
gostota zapisa podatkov pa je argument cene in ne nujno varno shranjenih podatkov.   
Za optimalno uporabo bi bilo potrebno raziskati še način liofilizacije in način branja ob 
sintezi za preverjanje pravilnosti zapisa, ki bi potekal avtomatsko, torej vzporedno. Seveda 
pa je to problematika s katero se morajo ukvarjati vsi, ki želijo shranjevat podatke na 
DNA. Kljub temu, da se predstavljene kodirne sheme med seboj precej jasno razlikujejo, 
pa je razvidno, da je diferenciacija med njimi narejena predvsem na podlagi končnih ciljev, 
ki so jih avtorji želeli nasloviti. Zato lahko z gotovostjo trdimo, da metode shranjevanja 
podatkov, ki bi naslovila in rešila vse probleme ni, pač pa bo za dokončno optimizirano 
rešitev potrebna povezava teorije informacij in biokemije – ker je teorija informacij 
relativno neznano področje za biologe, pa bo na tem področju potrebno močno sodelovanje 
za prenos idej iz enega področja na drugega in obratno. 
Očitna pomanjkljivost našega koncepta je tudi način sestavljanja podatkovnih enot DNA, 
saj zaradi lepilne sekvence, ki je pri vseh enotah DNA enaka, podatkovne enote DNA ne 
moremo sestaviti v enem koraku. Podatkovne enote DNA smo sicer sintetizirali v večih 
reakcijah reakcijah, a smo za zapis »ŽANPIRC« po optimizaciji napravo PCR pognali le 
dvakrat – enkrat za sintezo nizov enot DNA in drugič za sintezo podatkovnih enot DNA. V 
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primeru, da bi zapisovali podatke večje velikosti, pa bi bila ta metoda preveč delavno 
intenzivna. Zaradi tega smo teoretično razvili koncept, ki ne zahteva lepilnih sekvenc, kar 
ima več prednosti. 
Poleg povečane gostote podatkov na bazni par je omogočena tudi hitrejša sinteza 
fragmentov – z optimiziranim protokolom bi lahko bila možna sinteza podatkovne enote 
DNA v eni sami reakciji – to pomeni, da vse bite dodamo v enem koraku. Posledično s tem 
prihranimo čas sinteze in porabimo manj reagentov. Z uporabo te metode, pa bi bil smiseln 
tudi zapis podatkov večjega obsega. 
Kljub temu, da bi vse podatke zapisali v enem koraku, pa bi bilo koncept potrebno 
preizkusit v laboratoriju, saj je optimizacija takega protokola nepredvidljiva in zahtevna. 
Pri pripravi poslovnega načrta smo sledili metodologiji pospeševalnika Evropske vesoljske 
agencije. Najprej smo definirali poslovni model, na podlagi le tega pa smo določili 
potencialne segmente (stranke) katerih probleme rešujemo, kako z njimi vzpostaviti 
odnose in kaj še potrebujemo pri razvoju produkta. Nato smo preučili trg. Na podlagi 
trenutne tehnologije (relativno počasno branje in pisanje v primerjavi z diski) smo 
zaključili, da je problem, ki ga naslavljamo in rešujemo, problem arhiviranja podatkov. To 
so namreč podatki, ki se dostopajo relativno redko, prav tako, pa se od arhivskih kopij ne 
pričakuje, da so na voljo v kratkem času. Menimo, da ima shranjevanje podatkov na DNA 
verigi velik potencial za shranjevanje arhivskih podatkov, hkrati pa menimo, da se bodo z 
napredkom tehnologij, podatki rutinsko shranjevali na bioloških medijih. Izkazalo se je, da 
je trg arhiviranja podatkov relativno velik. Prav tako trg raste z okrog 10 % letno stopnjo. 
Še več, dokler človeštvo proizvaja podatke, bo potreba po njihovi hrambi in zapisu 
obstajala. Potrebno je poudariti, da je ocena velikosti trga le groba, saj je večina informacij 
o trgu plačljivih, prav tako pa se ocene različnih podjetij med seboj razlikujejo. 
Kljub temu, da so obstoječe rešitve (magnetni trakovi) relativno poceni pa je bilo 
zanimivo, da velika podjetja na področju informacijskih tehnologij iščejo nove rešitve – 
večina prav v DNA (Micron, Microsoft, Huawei). 
Ob pregledu konkurence in velikosti investicij tveganega kapitala v podjetja, ki se 
ukvarjajo s sintezo DNA za namen shranjevanja digitalnih podatkov je postalo precej 
jasno, da je DNA verjetno ena izmed glavnih medijev za shranjevaje podatkov, ki bo v 
uporabi v bližnji prihodnosti. Poleg nizke produkcijske cene nukleotidov, le te nosijo 
ogromno gostoto informacij, hkrati pa je pomnoževanje podatkov delavno neintenziven 
proces, pri katerem ne potrebujemo ogromno proizvodnjo – kot npr. pri proizvodnji diskov 
in magnetnih trakov. Pri pregledu konkurence je postalo razvidna tudi jasna diferenciacija 
našega koncepta shranjevanja podatkov, saj smo poleg podjetja Catalog Technologies, 
edini predstavili koncept, ki za svoje delovanje v večjem obsegu ne potrebuje razvoja 
sintezne tehnologije DNA.  
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Medtem, ko pri zapisovanju podatkov v laboratoriju nismo imeli problemov z obsegom 
dela, pa je metoda za ročno izvajanje delavno zelo intenzivna. Zaradi tega, smo velik del 
predpostavljenega razvoja v poslovnem načrtu posvetili prav avtomatizaciji, ki je edini 
način, da metoda postane tudi ekonomična. Miniaturizacija in avtomatizacija reakcij je 
možna, saj je bila podobna tehnologija reakcij PCR v miniaturni skali razvita za potrebe 
NGS.  
Zbiranje podatkov za potrebe poslovnega načrta je nekoliko drugače kot prebiranje 
znanstvene literature, saj se na internetu, ki je glavni vir podatkov za aktualno dogajanje na 
trgu, lahko pojavljajo nasprotujoče si informacije, zato podatki niso vedno objektivno 
pravilni. Kljub temu metodologija ustvarjanja poslovnega načrta vsebuje določeno 
strukturo, v kateri pa je podobna znanstveni metodi. Ker se razmere na trgu spreminjajo 
hitreje, kot se objavljajo znanstveni članki, je trajanje relevantnosti podatkov poslovnega 
načrta omejeno oziroma, jih je treba biti bolj pogosto osveževati.  
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6 SKLEPI 
- V magistrski nalogi smo prikazali delovanje novo razvite metode, jo preučili 
primerjalno z ostalimi metodami za kodiranje informacij v DNA vijačnici, in za 
njen komercialni razvoj naredil poslovni načrt. 
- S pregledom trenutne tehnologije kemijske sinteze DNA smo ugotovili, da je 
neprimerna za shranjevanje digitalnih podatkov v DNA zaradi svoje visoke cene.  
- Kljub jasni diferenciaciji metod za kodiranje podatkov v DNA, ene metode 
shranjevanja podatkov, ki bi naslovila in rešila vse probleme ni, pač pa bo za 
dokončno optimizirano rešitev potrebna nadgradnja obstoječih konceptov ali pa 
razvoj nove rešitve 
- Na praktičnem primeru smo pokazali delovanje algoritma za pretvorbo podatkov iz 
digitalnega zapisa v DNA vijačnico. Te podatke smo nato tudi praktično pretvorili 
v DNA v laboratoriju in pokazali delovanje koncepta. 
- Naš algoritem za pretvorbo podatkov ima jasne prednosti pred ostalimi trenutno 
opisanimi metodami shranjevanja podatkov v DNA. Glavne prednosti so možnost 
ponovne uporabe gradnikov, kar z povečanim obsegom shranjenih podatkov močno 
zmanjša ceno in potrebo po procesu kemijske sinteze DNA. 
- Pripravili smo poslovni načrt, kjer je podrobno opisana razvojna pot iz 
laboratorijskega koncepta v praktičen produkt. Prav tako smo raziskal trg, 
konkurenco in preučil katere težave potencialnim strankam rešuje naš produkt. 
- Kljub temu, da se z efektivno Shannonovo kapactiteto 0,11 bit/nt nismo približali 
najbolj gostim metodologijam shranjevanja digitalnih podatkov v DNA, pa ima naš 
koncept jasne prednosti pred ostalimi metodami za shranjevanje podatkov v DNA, 
saj v enem koraku sinteze dodamo 2,33 bita, medtem ko je teoretični maksimum pri 
klasični sintezi 2 bita na eno stopnjo reakcije (dodan nukleotid). 
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7 POVZETEK 
Človeštvo generira podatke z izjemno hitrostjo. Proizvedene podatke je potrebno shraniti, 
za daljša obdobja pa pomembnejše podatke tudi arhivirati. Arhiviranje digitalnih podatkov 
poteka na relativno ustaljeni tehnologiji – magnetnih trakovih za arhiviranje. Kljub temu, 
da so magnetni trakovi zlati standard za shranjevanje podatkov, pa imajo mnogo 
pomanjkljivost. V idealnih pogojih magnetni trakovi niso obstojni več kot 30 let, prav tako 
za shranjevanje porabijo veliko fizičnega prostora, presnemavanje pa je drago in zahtevno. 
Zaradi omenjenih pomanjkljivosti različna podjetja iščejo boljšo rešitev za potrebe 
arhiviranja podatkov. Ena izmed možnih rešitev pa je tudi shranjevanje podatkov na DNA 
vijačnici. Ker je za shranjevanje podatkov v DNA potrebna tudi sinteza DNA so v nalogi 
opisane glavne značilnosti kemijske sinteze DNA. Ta kljub visoko razviti tehnologiji 
paralelizacije še vedno ni dovolj poceni za potrebe shranjevanja podatkov. Visoko ceno 
sinteze DNA gre pripisati predvsem neučinkovitosti posamičnih korakov sinteze. Medtem, 
ko je tehnologija encimske sinteze že dlje časa aktualna v raziskovalnih objavah, pa 
komercialne rešitve, ki bi sintezo DNA z encimi pocenila v primerjavi s kemijsko sintezo, 
še ni.  
Opisan je zgodovinski preglede razvoja shranjevanja digitalnih podatkov na DNA 
vijačnici. Prve sheme shranjevanja podatkov na DNA osredotočale na hrambo podatkov v 
živih organizmih, pa so kasnejše sheme zaradi očitnih razlogov (mutacije, problem z 
branjem ipd.) to opustile. 
Sheme za shranjevanje podatkov pri kasnejših študijah so sicer iskale različne 
kompromise. Tako so določene kodirne sheme optimizirane za čim večjo gostoto 
podatkov, spet druge pa imajo implementirane mehanizme za potrebe zanesljivega branja 
podatkov – t.i. sheme za odpravo napak, tretje pa so implementirale naključni dostop do 
podatkov. 
Kljub temu, da opisane metode naslavljajo večino problematike shranjevanja podatkov v 
DNA, pa se nobena od opisanih metodologij ne osredotoča na implementacijo shranjevanja 
digitalnih podatkov v DNA vijačnici s trenutno tehnologijo sinteze, ki se kaže kot največja 
finančna omejitev pri shranjevanju podatkov v DNA. 
V tem delu je bil razvit in predstavljen pristop shranjevanja digitalnih podatkov v DNA, ki 
omogoča smiselno ekonomiko s trenutno tehnologijo kemijske sinteze, brez potrebe po 
dodatnih prebojih v dragih razvojnih aktivnostih sinteze. Tak način shranjevanja podatkov 
predstavlja preskok v paradigmi razmišljanja, saj za shranjevanje novih informacij ni 
potrebe po kemijski sintezi novih DNA molekul, pač pa tehnologija omogoča sestavljanje 
informacijskih DNA molekul iz že pripravljenih kosov DNA.  
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Delovanje metode smo preizkusili in pokazali na praktičnem primeru, podatke pa smo,  z 
izjemo ene napake, tudi prebrali. S tem smo ugotovili smo, da je DNA primeren medij za 
gosto shranjevanje podatkov.  
Za potrebe komercializacije metode smo naredili tudi pregled trga. Ugotovili smo, da na 
trgu obstaja potreba po rešitvi problema arhiviranja podatkov ter da je zanimanje za 
financiranje takih zagonskih podjetij veliko. Prav tako smo naredili pregled konkurence in 
tako opisali tehnologijo in področje potencialnih konkurentov.  
Poleg komercializacije smo raziskali in opisali tudi potrebne aktivnosti za ustanovitev 
podjetja. Opisali smo korake razvoja, ki bodo potrebni za nadaljnji razvoj naše tehnologije 
od trenutne točke – laboratorijskega koncepta do končnega produkta, ki bo pripravljen za 
prodajo končnim uporabnikom. 
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